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摘要 : ¿SERBE (Myotis lucifugus) 和 大 狐 蝠 (Pteropus vampyrus) 在 生理 和 行为 上 有 诸多 差异 ， 应 被 诉 诸 于 分 子 水 平 并 加 以 系 
统 探 讨 。 该 研究 对 包括 小 棕 电 和 大 狐 蝙 在 内 的 7 个 哺乳 动物 全 基因 组 同 源 编码 序列 进行 了 高 质量 比 对 , 使 用 比 对 序列 进行 了 
分 别 以 两 个 蝙蝠 校 为 前 景 枝 的 全 基因 组 水 平 选择 压力 分 析 ， 并 对 两 种 蝙 蝎 中 的 正 选 择 基 因 进 行 了 富 集 聚 类 分 析 。 结 果 表 明 ， 
在 小 棕 蝠 枝 受 到 正 选择 的 基因 数 高 于 大 狐 蝙 枝 ; 两 种 蝙蝠 中 独立 受 到 正 选择 的 基 长 于 不 同 的 功能 类 别 ; 且 正 选择 基因 的 
富 集 差 异 与 小 标 晤 和 大 狐 蝠 在 免疫 、 运 动 协调 、 能 量 代 谢 和 感觉 器 官 发 育 等 关键 生物 学 功能 方面 的 分 化 大 体 吻 合 。 


жана: БН; 2ӘЛІН; 正 选择 ; 适应 性 性 进化 ; 基因 组 
中 图 分 类 号 : Q959.833 文献 标志 码 : А 文章 编号 : 0254-5853-(2013)03-0221-07 
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Genome-wide scan reveals the molecular mechanisms of functional 
differentiation of Myotis lucifugus and Pteropus vampyrus 


Yan-Ni ZENGL3, Yong-Yi SHEN?', Ya-Ping ZHANG^^" 


1. School of Life Science, East China Normal University, Shanghai 200062, China; 
2. State Key Laboratory of Cellular Stress Biology, School of Life Sciences, Xiamen University, Xiamen 361005, China; 
3. State Key Laboratory of Genetic Resources and Evolution, Kunming Institute of Zoology, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650223, China; 


4. Laboratory for Conservation and Utilization of Bio-resources, Yunnan University, Kunming 650091, China 


Abstract: The physiological and behavioral differences between Myotis lucifugus and Pteropus vampyrus should be attributed to 
molecular mechanisms and deserve intensive investigation. We conducted genome-wide scan for coding sequences from the 
orthologue genes of seven mammalian species. Selection analyses were carried out by setting the branches leading to Myotis 
lucifugus and Pteropus vampyrus as foreground branches, respectively. Enrichment analyses were conducted for positively selected 
genes. Our results indicated that more genes exhibited positive selection in Myotis lucifugus than that in Pteropus vampyrus. The 
positively selected genes of the two species were enriched in different functions. The differences between Myotis lucifugus and 
Pteropus vampyrus represented their differentiation in biological functions, especially the functions of immunity, motor ability, 
energetic metabolism and sensory organ development. 
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小 棕 蝠 隶属 鼠 耳 蝠 属 (Myotis)， 是 北美 洲 最 常  (Belwood & Fenton, 1976)。 由 于 这 些 昆虫 多 邻 水 而 
见 的 蚁 蝠 物种 之 一 (Fenton & Barclay, 1980). HE 居 ， 故 小 柠 蝠 栖息 地 也 多 近 水 (Fenton & Bell, 
虫 性 ， 其 常见 食物 包括 飞 蛾 、 胡 蜂 、 蜜 蜂 及 蚊子 等 1979). 小 棕 晤 的 眼睛 多 已 退化 , 主要 使 用 回声 定位 
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系统 来 探测 环境 和 捕食 (Schnitzler & Kalko, 1998; 
Schnitzler & Kalko, 2001)， 发 出 的 声音 为 持续 1 一 $ 
ms 的 高 强度 FM 调频 信号 (frequency modulated), 
扫描 速率 为 80—40 kHz， 且 在 不 同 的 飞行 和 捕食 状 
态 下 ， 其 发 出 声波 的 频率 和 扫描 速率 均 不 同 。 普 通 
飞行 状态 下 发 声 频率 为 一 20 次 /s， 而 在 追逐 猎物 时 
频率 可 提高 到 200 次 /s (Fenton & Barclay, 1980)。 小 
棕 蝠 的 基因 组 测序 (2X) 为 哺乳 动物 基因 组 计划 
Mammalian Genome Project 的 一 部 分 ， 随 后 较 高 质 
量 的 基因 组 测序 也 已 完成 (7X)。 

大 狐 晤 隶属 狐 晤 属 ， 多 分 布 于 东南 亚 ， 是 世界 
ERAKI ij lia j hZ — (Kunz & Jones, 2000; 
Simmons et al, 2005)。 栖 息 于 原始 森林 、 红 树林 等 ， 
为 食 植 性 ， 常 见 食物 为 花 、 花 蜜 和 果实 (Lakagul & 
McNeely, 1977; Payne et al, 1985)。 与 其 他 旧 大 陆 蝙 






















































































































































































晤 在 适应 性 进化 方向 上 的 差异 。 
1 材料 与 方法 


1.1 数据 搜集 和 比 对 

ENSEMBL 数据 库 (version 64) 下载 小 鼠 
(Mus musculus). AX (Homo sapiens). = (Equus 
caballus), ^F. (Bos taurus) < i BK (Tursiops 
truncatus). ХОТАН (Pteropus vampyrus) V] f lii 
(Myotis lucifugus) 7 个 哺乳 动物 间 的 所 有 一 对 一 
ІН) 源 (one2one orthologues) й fj 序 列 (coding 
sequences)。 使 用 软件 prank (http://www.ebi.ac. 
uk/goldman-srv/prank/ prank/) 对 每 个 基因 在 7 个 
物种 间 进 行 多 物种 比 对 。 在 比 对 中 ， 若 一 个 基因 在 
某 一 物种 中 有 多 种 转录 形式 ， 则 选用 最 长 的 一 条 。 
随后 ， 对 比 对 后 的 序列 进行 序列 相似 度 分 析 ， 并 基 











































































































晤 一 样 ， 大 狐 蝠 缺乏 回声 定位 能 力 ， 主 要 依靠 嗅觉 
和 视觉 来 搜寻 食物 (Acharya et al, 1998; Sánchez et 
al, 2006)。 瞳 视觉 (scotopic visiom) 是 包括 大 狐 晤 在 









































于 此 ， 在 不 影响 编码 框 的 前 提 下 删除 比 对 质量 差 的 
区 域 .具体 步骤 如 下 : (1) 删除 比 对 中 的 “gap” 和 “N” 
的 区 域 ;(2) 使 用 15 bp 的 滑动 窗口 按照 一 个 密码 子 












































内 的 多 数 旧 大 陆 果 晤 适应 夜行 性 生活 中 探测 环境 
和 捕食 需求 的 独特 方式 。 使 用 上 暗 视 觉 ， 蝙 蝠 能 在 弱 
光环 境 下 接收 外 来 光 信 号 。 为 了 提高 光 吸 收 能 力 ， 
上 日 大 陆 果 蝠 的 眼睛 往往 比 使 用 回声 定位 的 彤 晤 更 
大 ， 功 能 更 强 (Phillips，2000)。 大 狐 蝠 的 基因 组 测 
序 属于 哺乳 动物 基因 组 计划 的 一 部 分 ，2.63X 的 基 
因 组 已 被 测序 完成 。 

传统 的 适应 性 进化 研究 方法 ， 如 正 选择 
(positive selection) 分 析 ， 可 以 和 基因 组 规模 的 数据 
比 对 结合 ， 从 而 发 现 与 适应 性 性 状 相 关 的 基因 。 比 
对 这 两 个 蝙蝠 物种 的 基因 组 信息 可 帮助 科学 家 并 
明 一 些 有 关 蝙 蝠 共同 性 状 的 生物 学 问题 ， 例 如 ， 通 
过 比 对 包括 两 种 蝙蝠 和 海豚 在 内 的 全 基因 组 ， 研 究 
者 从 分 子 角度 揭示 了 海豚 和 蜗 蝠 祖先 在 新 的 运动 
方式 进化 过 程 中 发 生 的 能 量 代 谢 适 应 性 进化 现象 
(Shen et al, 2012)。 同 理 ， 小 棕 蝠 和 大 狐 蝠 的 基因 组 
数据 也 为 我 们 研究 以 两 者 为 代表 的 食 果 和 食 虫 蝙 
晤 之 间 的 功能 分 化 提供 了 有 利 条 件 。 全 基因 组 范围 
的 比 对 和 选择 压力 分 析 ， 使 系统 揭示 两 种 蝙蝠 间 因 
食性 及 感觉 系统 等 功能 分 化 而 产生 的 适应 性 进化 
机 制 成 为 了 可 能 。 本 研究 利用 小 标 蝠 和 大 狐 晤 的 基 
因 组 数据 ， 使 用 基因 编码 序列 进行 了 多 个 哺乳 动物 
间 的 高 质量 全 基因 组 比 对 ， 在 两 种 蝙 蝙 内 进行 了 正 
选择 信号 探测 ， 并 对 两 种 蝙蝠 中 受到 正 选 择 的 基因 
分 别 进行 了 功能 注释 和 富 集 聚 类 ， 以 此 研究 两 种 蝙 














































































































































































































































































































































































































































































































单位 在 每 个 比 对 序列 中 进行 滑动 ， 对 于 每 个 滑动 窗 
口 ， 计 算 两 两 物种 间 的 序列 相似 度 ， 若 最 低 两 两 相 
似 度 <7/15, 则 删 去 整个 滑动 窗口 , 继续 滑动 ; (3) 经 
过 删 减 窗口 步骤 后 ， 如果 比 对 序列 长 度 <100 bp， 则 
弃 用 整个 比 对 序列 。 
1.2” 正 选择 分 析 
使 用 PAML4 软件 的 Codeml 程 序 进行 正 选 择 检 
验 ， 引 导 树 采用 具有 高 支持 度 的 系统 发 育 树 
(Murphy, 2001)。 分 文 -位 点 模型 (branch-site model: 
test2: M2a VS M2 null. M2a: model-2, NSsites-2, 
fix_omega=0) 被 用 来 判断 一 个 基因 是 否 在 某 一 个 指 
定 枝 上 受到 正 选择 。 通 过 计算 卡 方 值 来 进行 似 然 率 
检验 ,得 到 P 值 后 ， 使 用 FDR 方法 进行 多 重 校正 
(Benjamini & Hochberg, 1995)， 即 ， 从 小 到 大 排列 
所 有 基因 P 卫 值 ， 得 到 每 基因 的 序号 ， 最终 计 算得 到 
多 重 校 正 后 的 了 值 (ЕРК 值 )( 计 算 公式 : Px 总 基因 
数 /该 基因 序号 )。 此 外 ， 对 于 每 个 正 选择 基因 ， 如 
果 某 一 氨基 酸 位 点 的 BEB 后 验 概率 宇 0.9， 则 认为 
该 位 点 在 该 基因 的 该 校 上 受到 正 选 择 。 
13 ”功能 注释 和 富 集 分 析 

以 人 类 ENSEMBL 基因 号 (version 64) 作为 每 
一 组 orthologue 序列 的 标签 ， 进 行 下 游 注 释 。 在 线 
注释 工具 DAVID 被 用 于 功能 注释 和 富 集聚 类 。 即 ， 
每 个 ENSEMBL 基因 都 被 注释 到 不 同 的 Go-term 
(Go ontology) 和 KEGG 通路 上 。Fisher 精确 检验 被 








































































































































































































































































































































































































3 其 ТІ? 




















用 于 判断 属于 某 一 注释 类 别 的 基因 在 给 定 的 基因 
列表 内 是 否 显著 富 集 (P<0.7)。 两 种 蝙蝠 正 选择 基 
因 的 富 集聚 ыы ы fia Gene-Ontology 注释 画 
图 工具 REVIGO 进行 分 别 呈 现 (Supek et al, 2011), 
并 在 工具 МЕСО 内 进行 种 间 比 较 (Ye et al, 2006)。 


2 结 果 


2.1 小 棕 蝙 和 大 狐 晤 基因 组 中 受到 正 选 择 的 基因 
对 11 267 个 具有 高 质量 orthologue 比 对 序列 的 
基因 ， 使 用 分 支 -位 点 模型 分别 以 小 棕 蝙 (branch 
b) 和 大 狐 蝠 (branch a) 为 前 景 核 进行 全 基因 正 选 择 
引导 树 为 系统 发 育 树 (图 D. ded Nd, 

Jk 835 个 基因 (PSs) 受 到 正 选择 (P 志 0.05)， 其 中 ， 
625 个 基因 的 1 380 个 位 点 (PSSs) 显 著 受 到 正 选择 
(BEB 宇 0.9)， 多 重 校正 后 ，97 个 基因 在 FDR=0.05 
水 平 显著 [图 2， 附 表 1 (本 刊 网 站 Supporting 
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Tursiops truncatus АЈ 





Equus caballus 马 


Branch 3 Pteropus vampyrus KINIS 


Myotis lucifugus ДУ 





Branch b 


Homo sapiens 人 类 


Mus muscutus ДУ 


图 1 正 选 择 计算 中 使 用 的 系统 发 育 树 及 前 景 枝 















































Figure 1 Phylogenic trees and foreground branches used in 
positive Selection analysis 
小 棕 蚁 和 大 狐 蜗 正 选择 基因 比较 
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图 2 NEREAK IE S 81 1E XE PER SEAT EC 

Figure2 Comparison of positively selected genes between 
Myotis lucifugus and Pteropus vampyrus 
PSs(Px0.05) 正 选 择 基因 ; PSSs (ВЕВ2>0.9): 正 选 择 基 因 内 的 正 选择 
位 点 ; PSs with PSSs: 包含 正 选择 位 点 的 正 选择 基因 ; PSs (FDR <0.05): 
多 重 校正 后 的 正 选择 基因 。 
PSs (P <0.05): Positively selected genes; PSSs: Positively selected sites 
within PSs. PSs (FDR << 0.05)Positively selected genes after multiple 


















































correction. 
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info) ]。 在 大 狐 蝠 中 ， 共 592 个 基因 受到 正 选择 (P 
<0.05), 其 中 , 424 个 基因 的 794 个 位 点 显著 (BEB 
220.9), 41 个 基因 在 FDR=0.05 水 平 显著 (图 2， 附 
表 2 (Ж Supporting info) )。 共 62 个 基因 在 
小 棕 蝠 和 大 狐 蝠 为 前 景 梳 时 都 受到 正 选择 ，773 和 
530 个 基因 分 别 在 小 标 蝠 和 大 狐 蚁 中 独立 受到 正 选 
Ж GEI) — ІНІН EE). 

22 ҺИНЕ A iah; = ZJ LE Xk: BJ ЖЬ DR] z Ж 

分 析 

富 集 分 析 结 果 显 示 ， 小 标量 中 独立 受到 正 选择 
的 基因 富 集 于 以 下 Go-terms: GO:0006954 (炎症 反 
ДУ inflammatory response: Р=2.58Е-04),СО:0045087 
(天 生 免 疫 应 答 innate immune response: Р-0.03). 
GO:0003774 (运动 活性 motor activity: P=0.01)、 
GO:0044456 ( 突 触 synapse part: P=0.057)、 
GO:0021680 (NRY RAE A cerebellar Purkinje 
cell layer development: P=0.06). GO:0031594 (神经 
肌肉 接头 neuromuscular junction: Р=0.06) ~ 
GO:0060537 (肌肉 组 织 发 育 muscle tissue 
development: Р-0.08). GO:0048840 (E fi R É 
otolith development: P=0.08). GO:0048806 (生殖 器 
发 育 genitalia development: P=0.07) 和 GO:0060541 
(呼吸 系统 发 育 respiratory system development: 
P=0.08) 等 ， 以 及 KEGG 通路 : hsa04020 ( 钙 离子 
calcium signaling pathway: Р=0.008). hsa04670 (Н 
球 罕 内 皮层 迁移 leukocyte transendothelial 
migration: P=0.07) 和 hsa05416 (病毒 性 心肌 炎 
viral myocarditis: Р=0.03, hsa04360 (12% = [0] 
ахоп guidance: P=0.05) 等 。 其 他 富 集 显著 的 类 别 见 
图 3a， 附 表 3〈 本 刊 网 站 Supporting info) 。 

大 狐 晤 中 独立 受到 正 选择 的 基因 富 集 于 以 下 
Go-terms: GO:0016042 ( 脂 代谢 lipid catabolic 
process: Р-3.48Е-04). GO:0030182 (neuron 
differentiation: P—5.71E-04). GO:0048666 (neuron 
development: Р-0.001). GO:0007584 (response to 
nutrient: Р-0.006). GO:0032934 (sterol binding: 
Р-0.016). GO:0009062 (脂肪 酸 代谢 fatty acid 
catabolic process: Р-0.017). |GO:0015918 ( 固 醇 运 
ЖІ sterol transport: Р-0.019). GO:0030301 (胆固醇 
运输 cholesterol transport: Р-0.019), | GO:0048593 
( 眼 部 形态 发 生 camera-type eye morphogenesis: 
Р-0.03). GO:0016358 ( 树 突 发 育 dendrite 
development: P—0.07)5ll GO:0043408 (MAPKKK 级 
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Figure3  Scatterplots for enrichment and clustering analysis 
语义 越 相近 的 Go-term 在 图 中 距离 越 近 ;颜色 和 点 的 大 小 依 logioP 值 的 变化 而 变化 ，a: 小 棕 蝙 ，b: 大 狐 蚁 。 








More semantically similar GO terms were also closer in the plot; the color and size of the plot was dependent on the logioP value; a: Myotis lucifugus; b: 


Pteropus vampyrus. 
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联 反应 调节 : regulation of MAPKKK cascade: 

P=0.08) 等 ， 以 及 KEGG 信号 通路 hsa04666 (Ес 
gamma 
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E 选 择 基因 揭示 大 狐 蝠 和 小 棕 蝠 功能 分 化 分 子 机 # 
R-mediated phagocytosis: P=0.08) 等 
著 的 类 别 见 图 3b， 附 表 3( 本 刊 网 站 Supporting 
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其 他 富 集 显 





























info) 。 两 种 蝙蝠 不 同 富 集 类 别 的 比较 见 图 4。 
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Figure4 Significantly enriched Go-terms in Myotis lucifugus and Pteropus vampyrus 
3 iW it 两 个 物种 中 都 受到 正 选择 ， 而 绝 大 部 分 正 选择 基因 
METRE 仅 在 一 个 物种 中 出 现 。 功 能 聚 类 结果 也 表明 ， 这 些 
自然 选择 在 宏观 水 平 对 动物 施加 影响 ,选择 压 入 、 I E 
力 分 析 是 研究 动物 适应 性 进化 的 有 力 手段 。 动物 是 独立 出 现 的 正 选择 基因 ， 在 两 个 物种 中 绝 大 部 分 分 
$52) 7a ЛУ Ед ЈАН Zo VIAE EAM 5 де үші = 
= 布 于 不 同 的 功能 类 别 ， 因 此 ， 对 小 棕 蝠 和 大 狐 蝠 全 
жабы М vr Ab nb MEN SIE A ыра k Ш S zi ті M k 
否 能 够 进化 出 新 的 功能 如 性 状 来 适应 环 并 压力 ， 则 基因 组 选择 压力 的 分 析 表 明 页 种 蝙蝠 在 适应 性 进 
El ES ек {ез au N x A 
HUE. EERDE — 化 方向 上 发 生 了 较 大 分 化 。 
小 标 蝙 中 ， 独 立 受到 正 选择 的 基因 主要 富 集 在 
度 功能 和 神经 介 导 的 运动 相关 的 功能 中 。 富 集 





取决 于 分 子 水 平 突变 的 产生 和 





一 些 能 够 提高 亏 








的 过 程 中 ， 



































回 定 下 来 。 

















适应 系数 的 非 同 义 蔡 换 突变 被 
型 要 么 获得 了 更 高 的 作用 
E 物 功能 。 


























有 利 突变 的 基因 











新 功能 ， 以 适应 更 


加 复杂 的 4 


力 物 在 某 种 特定 环境 相对 
带 有 这 些 与 免 ; 


ЫЖ 的 免疫 相关 4 
(GO:0006954) 和 天 然 免疫 应 答 (GO:0045087) 
1 球 穿 内 皮 细 胞 层 


E 物 学 过 程 包 括 炎 症 反 应 
EE. 
ә н 2+ 




















的 免疫 相关 通路 包括 白 1 
的 选择 压力 分 析 表 明 ， 免 疫 和 台 


In 

































































获得 了 新 : 

选择 压力 分 析 计 算 非 同 义 突变 和 同 义 突变 率 的 
间 功 能 分 化 过 程 

使 用 分 枝 -位 点 模型 ， 正 是 基 

















(hsa04670)。 以 往 
殖 相关 基因 往往 容易 受到 正 选择 ， 我 们 的 分 析 也 验 
E 了 这 一 点 。 蝙 蝠 的 免疫 功能 特殊 ， 它 们 是 多 达 80 


























中 留 下 的 痕迹 。 我 们 
1 到 的 正 选择 信号 在 适应 性 进化 中 可 外 
lI B БС UI £ 











2 il 
J 种 病毒 的 宿 3 
(Calisher et al, 2006; Wong et al, 2007)， 其 中 包括 埃 











EE， 还 有 新 的 病毒 在 其 体内 被 不 断 发 现 



























































么 
比值 ， 因 此 ， 非 常 适用 于 追踪 物 利 
THRI 

发 挥 的 重要 作 上 月 

的 了 

正 选择 基 








两 个 蝙蝠 物 利 





昌 。 本 研究 以 小 棕 ! 
PARY 


受到 正 选择 基 























E 选 择 基因 数 高 晤 为 前 景 枝 探 测 到 的 
因数 (835: 592, P<0.001, 卡 方 检 验 )。 在 





博 拉 病毒 (Ebola)、 亨 德 拉 病毒 (Hendra)、 尼 帕 病 
毒 (Nipah) 和 轮 状 病毒 (SARS-like coronaviruses) 








志 因 在 
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等 会 对 人 类 致死 或 造成 严重 损害 ， 而 却 对 蝙蝠 无 害 
(Calisher et al, 2006)。 因 此 ， 蝙 蝠 和 病毒 长 期 的 共 
同 进化 ， 可 能 使 得 蝙 蝙 的 免疫 系统 发 生 了 适应 性 进 
化 ， 以 面 对 不 同 病 毒 的 侵袭 。 其 相关 机 制 ， 有 一 种 
根 说 认为 蝙蝠 的 天 然 免疫 系统 可 以 在 病毒 复制 初 
期 抑制 复制 。 在 小 标 蝠 正 选择 基因 中 富 集 于 天 然 免 
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经 元 和 眼 部 形态 发 育 功能 中 。 富 集 的 涉及 营养 代谢 
的 生物 学 过 程 包括 : 营养 反应 (GO:0007584)、 脂 质 
代谢 (GO:0016042)、 脂 肪 酸 代谢 (GO:0009062)、 
固 醇 运 输 (GO:0015918). 固 醇 平衡 (GO:0055092)、 
胆固醇 平衡 (GO:0042632) 和 脂肪 酸 和 氧化 
(GO:0019395) 等 。 大 狐 昭 的 主要 食物 是 果实 ， 脂 类 















































疫 系统 和 相关 功能 的 基因 ， 可 能 与 这 些 免疫 机 制 有 
关 。 此 外 ， 有 研究 表明 蝙蝠 的 不 同 食性 和 入 代行 为 















































含量 极 低 。 正 选择 基因 在 脂 质 代 谢 相关 基因 中 的 富 
集 可 能 提示 了 狐 蝙 由 于 食物 的 原因 对 脂 类 代谢 和 
































对 免疫 功能 有 较 大 影响 (Allen et al, 2008), H.E 
些 与 免疫 有 关 的 基因 重复 事件 和 病毒 元 件 插入 事 
件 中 , 食 果 蝠 和 食 虫 晤 基因 组 差异 显著 (Zhang et al, 
2012)。 本 研究 中 小 标 晤 的 正 选择 基因 在 免疫 功能 7 
面 的 显著 富 集 (而 大 狐 蝠 正 选择 基因 在 此 功能 富 集 
不 显著 ) 可 能 反映 了 两 种 蝙蝠 免疫 功能 的 差异 。 正 选 
择 基 因 所 富 集 的 神经 介 导 运动 功能 的 生物 学 过 程 
包括 : 肌肉 组 织 发 育 (GO:0060537)、 运 动 活 性 
(GO:0003774)、 突 触 (GO:0044456 )、 神 经 肌肉 接 
3k (GO:0031594)、 小 脑 薄 式 细胞 层 (GO:0021680) 




























































































































































































合成 有 更 高 的 选择 压力 。 而 正 选择 在 眼 部 形态 发 育 
功能 (GO:0048593) 的 富 集 , 则 可 能 与 大 狐 蝙 的 大 眼 
青 和 发 达 的 暗 视觉 功能 有 关 。 

在 一 些 功能 中 ， 小 标 蝠 和 大 狐 晤 的 正 选择 功能 
富 集 情 况 有 很 大 差异 (图 和 。 例 如 和 固 醇 代谢 的 许 
多 基因 集中 ， 大 狐 蝠 中 受到 正 选 择 的 基因 都 高 于 小 
棕 蝠 ,特别 是 sterol binding (包括 cholesterol binding) 
这 个 功能 中 ， 大 狐 蝠 的 正 选择 基因 是 4 个， 而 小 棕 
蝠 的 正 选择 基因 数 为 0。 而 在 耳 石 发 育 (otolith 
elopment) 和 生殖 器 发 育 (genitalia development) 
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和 耳 石 发 育 (GO:0048840) 等 。 其 中 , 神经 肌肉 接头 
与 肌肉 接受 神经 冲动 信号 与 发 出 动作 有 关 ， 小 脑 蒲 
式 细胞 层 和 耳 石 都 与 动物 运动 平衡 有 关 (Fries et al, 



















































































功能 中 ， 小 棕 蝠 的 正 选 择 基 因数 远 高 于 大 狐 蝠 (分 
别 为 4:0 及 2:0)。 这 些 现象 均 表明 ， 小 棕 师 和 大 狐 
晤 的 食性 、 感 觉 系统 以 及 其 他 行为 学 和 生理 学 差异 
































1993; Schiffmann et al, 1999)。 回 声 定 位 的 小 棕 师 对 
神经 -运动 反馈 效率 和 精度 有 较 高 要 求 。 回 声 定位 
































导致 了 其 适应 性 进化 方向 发 生 分 化 。 后 续 研 究 ， 包 
括 结 合 转录 组 和 蛋白 组 数据 来 分 析 正 选择 基因 在 























过 程 中 ， 蝙 蝠 要 不 断 收集 和 分 析 回 声 信和 号， 运动 系 
统 则 要 随时 根据 分 析 结 果 作 出 实时 快速 反应 。 正 选 
择 基因 的 富 集 情 况 提 示 这 些 基 因 在 该 功能 中 可 能 
起 到 的 作用 。 

在 大 狐 蝠 中 独立 受到 正 选择 的 基因 主要 富 集 
在 营养 物质 代谢 (主要 是 脂 类 代谢 ， 回 醇 代 谢 )、 神 
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不 同 物种 中 的 基因 表达 情况 ， 可 以 为 这 些 预测 提供 
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附 表 1 小 棕 蝠 中 正 选择 基因 的 详细 情况 
Table S1 Details of positively selected genes in Myotis lucifugus 








基因 名 test2 2 4Inl test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
SLC9A5 57.062602 4.22E-14 4.76E-10 МА 

IFT172 37.81268 7.79E-10 4.39E-06 83/A/0.947; 88/V/0.949; 556/G/0.949; 914/R/0.953** 
YTHDFI 35.023728 3.26E-09 1.22E-05 NA 
COL4A2 33.858556 5.93Е-09 1.67Е-05 472/A/0.936; 716/F/0.991**; 728/E/0.990**; 810/K/0.991**; 1087/Е/0.971** 


23/F/0.904; 37/D/0.916; 40/N/0.994**; 43/F/0.900; 54/R/0.915; 58Л/0.917; 
60/A/0.905; 78/V/0.914; 104/E/0.910; 109/D/0.912; 113/E/0.914; 140/G/0.984**; 
148/N/0.952**; 171/М/0.979%%; 188/M/0.916; 204/К/0.907; 212/K/0.978**; 
218/5/0.902; 277/Е/0.904; 366/Н/0.975%%; | 367/H/0.903; 380/S/0.992**; 
458/K/0.914; | 473/F/0.912; | 483/E/0.923; | 485/G/0.990**; 494/р/0.908; 
503/0/0.975**; 529/F/0.908 


NRDI 31.902076 1.62E-08 3.04E-05 2/0/0.996**; 734/Н/0.987%% 
8/К/0.928; 14/T/0.985**; 23/5/0.932; 27/Т/0.924; 29/R/0.929; 31/R/0.929; 


CDHI9 32.320844 1.31E-08 2.95E-05 





ATESVID 30.55926 2388 AES 38/1/0.911; 41/К/0.909; 44/М/0.921; 63/F/0.936; 95/H/0.929; 105/L/0.936 
ZMIZI 28.468054 9.53E-08 0.000134158 487/5/0.912; 506/С/0.953** 
ТЕХ 14 26.761558 2.30E-07 0.000288148 МА 
TXNLI 26.384126 2.80E-07 0.000315285 218/G/0.998**; 222/Е/0.952**; 223/5/0.998** 
OMD 26.077736 3.28E-07 0.000335904 NA 
CCDC136 25.12195 5.38E-07 0.000505295 169/С/0.977%%; 237/5/0.914; 514/0/0.995%%; 741/М/0.981%%; 751/Q/0.932 
ELP4 24.955642 5.87E-07 0.000508442 МА 
KIAAI1551 23.221364 1.44E-06 0.001161985 174/0/0.962** 
NOTCHI 23.181922 1478-06 0.001106992 5 ШТ 8/D/0.921; 10/0/0.952%%; 14/8/0.944; 442/5/0.985**; 
SLC25A21 22.124896 2.55E-06 0.001799023 NA 
EPX 22.080986 2.61E-06 0.001732374 31/У/0.905; 94/0/0.991%%; 253/К/0.970%% 
CNTNAPI 21.922318 2.84E-06 0.001777136 155/К/0.991%%; 647/М/0.980%% 
PCLO 21.723492 3.15Е-06 0.001867424 968/С/0.957%% 
CNTNAPI 1 2.12Е+01 4.23Е-06 0.002385516 218/К/0.988%%; 708/М/0.975%% 
HOXB3 21.104564 4.35Е-06 0.002333294 43Л/0.990%%; 55/0/0.950**; 76/M/0.999**; 77/Т/0.981** 
ANKIB1 21.076408 4.41E-06 0.002260203 363/Р/0.947; 373/Y/0.926; 838/N/0.962** 
GFIIB 20.916794 4.80E-06 0.002349761 МА 
DENND4B 19.73782 8.88E-06 0.00417001 оне 111/W/0.989**: 737/0/0.926; 956/Y/0.956**. 969/К/0.986**; 
DOCK10 19.492314 .01E-05 0.004552106 — 681/1/0.942; 690/H/0.926 
MYOIE 19.38026 .07E-05 0.004641505 2/Е/0.950**; 943/P/0.938; 992/Т/0.077%% 
SLC39A2 19.262056 .]4E-05 0.004755031 35/А/0.987%%; 54/С/0.969%%; 57/5/0.945; 119/6/0.956%%; 240/А/0.988** 
PRX 19.135826 .22E-05 0.004898657 258/Р/0.941; 294/0/0.952**; 495///0.951%% 
СОГбАІ 18.635016 1.58Е-05 0.0061497 332/Р/0.996%%; 338/3/0.983** 
AQP2 18.233396 95Е-08 0.007339402. BUE ; 219/N/0.938; 221/L/0.990**; 224/5/0.918; 233/Т/0.976%%; 
DAK 17.916344 2.31Е-05 0.008389564 45/Е/0.943; 273/К/0.928 
ITGB5 17.797602 2.46E-05 0.008650687 . 3/I/0.968**; 59/S/0.972***; 524//0.952%%; 622/A/0.932 
C15orf39 17.75424 2.51E-05 0.008581926 32/Р/0.936 
MAGII 17.541586 2.81E-05 0.009314889 4... 668/Х/0.993%%; 977/К/0.977%%; 990/Т/0.950%%; 
CCDC173 17.519506 2.84E-05 0.009154442 64/3/0.996**; 413/Е/0.985**; 459/Е/0.967%%; 470/У/0.970** 
МҮНІ 17.491088 2.89E-05 0.009034182 50/Т/0.960%%; 340/Y/0.958** 
HUWEI 17.3335 3.14E-05 0.009549827 МА 
Cllorf83 16.936624 3.86E-05 0.011459333 65/5/0.097%% 
EIF4ENIFI 1.69E+01 4.02E-05 0.011603223 1770/К/0.968%%; 777/К/0.950%%; 781/R/0.924; 802/V/0.931 


GLIS3 16.45858 4.97E-05 0.014006184 43/5/0.973**; 62/У/0.951**; 63/5/0.982** 








动物 学 研究 342% 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
ZNF326 16.299348 5.41E-05 — 0014862151 319/R/0.943; 322/K/0.941; 362/E/0.920 
LAMA2 16.224776 5.63E-05 0.015090693 МА 
COLAAI 15.960686 6.47E-05 — 0016945481 141/0/0.997%%; 764/S/0.963**; 791/У/0.973** 

RBM41 15.925036 6.59E-05 — 0016875204 1/М/0.938; 2/K/0.920 
PKNOX2 15.340548 8.98E-05 0.022476141 215/Н/0.988** 

SLC9A3R1 15.228778 9.52E-05 0.023327823 290/5/0.997%%; 201/N/0.999**; 202/L/0.984*** 

LIN7C 15.194558 9.70E-05 — 0023248977 1/М/0.996**; 2/A/0.994** 

TRPV1 15.140626 9.98E-05 — 0.023424222 21/С/0.928; 705/0/0.992** 

CCDC112 15.0649 0.000103877 0.023885349 67/D/0.969**; 114/Q/0.990** 
RIOK3 14.797652 0.000119684 0.026969689 228/D/0.980**; 365/S/0.985**; 366/Q/0.990** 
HTR4 14.749586 0.000122774 0.027123532 53/А/0.933; 56/C/0.951** 
SBNO2 14.688862 0.000126793 0.027472715 58/5/0.995**; 63/K/0.996** 
PIANP 14.625648 0.000131118 0.027873684 202/В/0.993%%; 204/P/0.995**; 207/0/0.989** 
LMNB2 14.624824 0.000131175 0.027369468 200/Е/0.999%%; 201/G/0.995** 
ІТСА9 14.617898 0.000131658 0.026970778 RU о ааа 
ATP2A3 14.545632  0.000136805 0.027524768 229/0/0.972**; 247/K/0.967**; 294/5/0.990** 
DDX10 14.4422 0.0001445277 0.028568204 159/L/0.988**; 171/A/0.994**; 179/T/0.998** 
FBXO11 14.440524 0.000144656 0.028100644 189/Y/0.958** 
CHADL 1.44E+01 0.000147538 0.028174765 47/P/0.981**; 221/R/0.991** 
CASZ1 14.37035 — 0.000150148 0.028195303 631/А/0.952** 
ANAPC5 14.368838 0.000150269 0.027755364 420/L/0.936:; 436/А/0.962**; 453/Y/0.964** 
TNRC6C 14.344594 — 0.000152216 0.027661601 МА 

DTDI L43E«01 0.000157765 0.028214979 147/5/0.995** 

BSN 14.234814 — 0.000161358 0.028406499 МА 

RPA2 14.134806 0.000170166 0.029496296 МА 

B9D2 14.038512 0.000179105 0.030575328 31/A/0.990**; 32/А/0.995** 

PDIA3 13.930274 — 0.000189718 — 0.031903784 — 20/L/0.947; 219/V/0.936 

ЕСІЛ 13.883178 0.000194532 0.032232211 148/М/0.999%%; 149/А/0.986%% 

RARG 13.620228 0.000223762 0.036537986 82/р/0.967**; 83/P/0.970** 

SLC1A5 13.60402 0.000225702 0.036328301  109/L/0.966***; 173/A/0.997**; 221/M/0.990**; 266/T/0.996**; 271/A/0.996** 
CENPCI 13.555094 0.000231662 0.03676245 МА 
RPA2 1 13.441888 0.000246068 0.038506203 NA 

BCAN 13.418378 — 0.000249171 0.038457675 182/ү/0.989**; 184//0.987**; 203/0/0.973**; 294/S/0.967**; 379/D/0.980** 
SLC29A3 13.410728 0.000250189 0.038093011 2///0.982:%%; 3/N/0.989**; 136/8/0.972** 

INSRR 13.345078 0.000259102 0.038923997 150/Т/0.919; 261/D/0.978** 

CCDC82 13.251402 0.000272376 0.040379754 164/0/0.959**; 252/Н/0.975** 
CIDEC 13.231026 0.000275353 0.040290945 35/А/0.962%% 
SLC30A2 1321256 — 0.000278079 — 0.040168196 162/М/0.998**; 163/E/0.956** 

MDMI 13.183538 0.000282419 — 0.040278678 123/Н/0.928; 149/У/0.941; 227/Р/0.915; 410/D/0.940 
АРАМ19 13.123048 0.000291685 0.041080201 е Dou dui i A N SMS 
PLXNA2 12.939454  0.000321729 0.044752084  76/E/0.909; 981/N/0.956*** 

MMS19 12.928864 — 0.000323554 0.04445712 730/5/0.967** 

HDAC9 12.896302 0.000329232 0.044692251 337/5/0.911 

FBXO11 1 12.872954  0.000333365 0.044714563  184/Y/0.982** 














3 期 曾 燕 妮 等 : 基于 全 基因 组 正 选 择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 标 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
ARMC9 12.654984 0.000374566 0.049649799 332/5/0.951**; 448/К/0.977** 
SLC25A3 12.623474  0.000380933 0.049906617 47/У/0.995**; 48/Е/0.983** 
CUL4A 12.601948  0.000385345 0.049904384 172/В/0.953%%; 267/M/0.990**; 272/Е/0.994** 
C8A 12.59586 ^ 0.000386602 0.049498252 79Л/0.911; 196/M/0.971**; 232/1/0.907 
МЕЕМ 12.595556 0.000386665 0.048950053 106/Н/0.983%%; 116/R/0.952**; 118/T/0.991** 
PGAP3 12.584936 0.000388868 0.048681997 156/М/0.985%%; 157/0/0.986**; 158/Y/0.990** 
RERE 12.5816 0.000389563 0.048233047 243/5/0.988%%; 292/5/0.940; 437/H/0.989**; 454/S/0.993**; 460/F/0.990** 
NBEAL2 12.535478 0.000399297 0.048900918 178/К/0.972%% 
ALG9 12.533166 0.000399792 0.048434995 72/Н/0.992**; 73/A/0.976** 
SPRY4 12.503274  0.000406239 0.048692556 МА 
NUDCD3 12.487046 ^ 0.000409784 0.048600342 40/5/0.996%%; 44/Е/0.993%%; 46/G/0.996** 
WSB2 12.483662 . 0.000410527  0.048181289 183/5/0.989** 
67/N/0.907; 123/0/0.907; — 164/H/0.908; 223/У/0.990%%;; 238/1./0.908; 
247/A/0.910; 284/S/0.914; 288/T/0.907; 361/1/0.916; 364/5/0.903; 391/A/0.919; 
407/T/0.905; 419Л,/0.912: 441/А/0.920; 442/Т/0.992%%; 448/Ү/0.913; 
460/K/0.915; 480/G/0.921; 481/N/0.911; 494/P/0.913; 498/W/0.917; 514/E/0.902; 
581/Y/0.913; | 594/D/0.993**. 620/8/0.918; 621Л,/0.914; 627/М/0.920; 
ADAMTS6 123700 。 0000436068 0050651323 657/600:992%=:  662//0916; 6600/0911:  665/A09X 672/R/0903: 
682/H/0.909; 694/Е/0.918; —696/L/0.910; —700/S/0.921; —701/E/0.993**; 
709/L/0.991**. 712/0/0.991%%; 713/N/0.913; 714/L/0.990**. 717/R/0.921; 
764/L/0.914; 767/М/0.900; 779/5/0.914; 794/Р/0.914;  812/K/0.910; 
814/0/0.990**; 817/E/0.916; 822/P/0.902; 825/1/0.901; 834/P/0.911; 856/T/0.907; 
877/P/0.914; 901/N/0.901; 923/M/0.901 
HSPA13 12.366668 ^ 0.000437067 0.050249316 — 115/L/0.939; 120/М/0.996** 
MYOSA 12.361978 0.000438166 0.049866857 МА 
VPRBP 12.196128  0.000478888 0.053422102 1746Л/0.901; 750/E/0.904 
VPRBP 1 12.196128  0.000478888 0.053956323 746//0.901; 750/E/0.904 
NAGK 12.181658  0.000482617 0.053310284 178/Т/0.986%%; 284/R/0.933 
PADI2 12.133986  0.000495112 0.054159465 20/Т/0.954**; 36/К/0.995%%; 37/Q/0.911; 138/А/0.992** 
SLC12A9 12.121608 ^ 0.000498385 0.053993309 604/А/0.990** 
SPICEI 12.110334  0.000501432 0.053805992 102/В/0.945; 104/R/0.924 
EFNA3 12.101526  0.000503806 0.053550749 1/Н/0.994%%; 99/Q/0.999** 
EPO 12.092314  0.000506301 0.053313022 132/А/0.980%%; 136/А/0.969** 
SNDI 12.073726 0.000511374 0.053348616 1/М/0.963** 
ТЕІМ45 12.059892 0.000515183 0.053252883 323/5/0.949 
SLC16A3 11.811216 0.00058875 0.060304024  218/K/0.908; 243/K/0.993**; 283/Н/0.986** 
DIS3 11.7706 0.000601736 0.061078894 440/Т/0.946; 445/С/0.934 
IRF9 11.728568  0.000615479 0.061916123 215/В/0.953%%; 220/P/0.978***; 223/W/0.924; 236/L/0.959** 
ALK 11.719776 0.000618394 0.061658806 205/6/0.948 
AP3BI 11.714678  0.00062009 0.061285602 МА 
ACVR2B 11.68997 0.000628379 0.061564762 340/У/0.972** 
ММАТІ 11.471882 0000706571 0.068628747 209/0/0.997%% 
VSIG10 11.393734 0.000736923 0.070965012 МА 
EXOSC3 11.393624 0.000736966 0.07036778 53Л/0.993%%; 55/М/0.966%% 
BRWDI 11.377356 0.000743449 0.070390221 975/У/0.944 
ANKRD50 11.35528 0.000752338 0.07063825 937/5/0.975** 
FAM70B 11.337996 0.000759372  0.070709482 78/P/0.991** 
РІ.ЕКНС5 11.319788 0.000766855 0.070820917 77/S/0.993**; 360/С/0.959:%%; 470/6/0.961** 











动 "Vy 学 研究 34 d$ 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
CCNB2 11.314756 0.000768936 0.070435757 45/0/0.933 
CSNK1G2 11.27174 0.000786959 0.071505400 208/Е/0.982**; 255/A/0.996**; 257/K/0.965**; 259/L/0.916 
LOXHDI 11.258862  0.000792438 0.071427173 үле уруш ое. 27 ашын 
FAMS83F 11.214304  0.000811692 0.072582057 146/В/0.955%%; 219/F/0.983***; 221/5/0.941 
EPHX2 11.174362  0.000829354  0.073577424 277/Е/0.946; 278/P/0.916 
CEP350 11.17301 0.000829959 0.073055817 МА 
ЗҮАРІ 11.146038  0.000842113 0.073551099 16/N/0.986**; 105/А/0.975** 
RPA2 2 11.144522  0.000856544 0.074236000 МА 
ССрС104 11.074252 0.000875347 0.075286546 195/Е/0.908; 209/0/0.927 
DPYS 11.050376 0.000886692 0.07568455 63/М/0.989%%; 100/Е/0.953** 
ОМА1 11.031414 0.000895808 0.075887731 226/5/0.969%%; 347/0/0.942 
СЕСІ 10.92418 0.000949172 0.079808372 МА 
АРС 10.857792 0.000983809 0.082107993 МА 
GGCX 1.07E+01 0.001050054 0.086992313 469/Е/0.931; 639/M/0.967** 
AP2B1 10.725502 0.00105660 0.086903112 14/Е/0.924 
GLISI 10.717962 ^ 0.001061005 0.086625656 67/Р/0.961%%; 527/Н/0.975%% 
NOXREDI 10.690326 0.001076972  0.08729674 МА 
SLC9A3 10.668988 0.001089467 0.087678756 25/0/0.991**; 313//0.994** 
MFSDIO 10.661228 ^ 0.001094047 0.08742292 140/М/0.980%% 
PTCH2 10.65841 0.001095715 0.086939622 1/М/0.971%% 
GPR128 10.6557 0.001097322 0.086458238 10/C/0.959**; 45/1/0.977**; 84/E/0.922; 202/S/0.976**; 411/S/0.948 
ATF6B 10.626634 0.001114704 0.087217872  64/F/0.900 
GDAPILI 10.616298 0.001120952  0.087101869 59/0/0.958%% 
CLEC7A 10.60457 0.001128085 0.087055705 104/Р/0.972%% 
DHX34 10.600452 0.0011306 0.086656276 98/0/0.995** 
CCDC173_1 10.543602 0.00116591 0.088758823 346/E/0.981**;392/E/0.961**; 403/V/0.962** 
SEMA7A 10.537584 0.001169712 0.088450661 16/А/0.955** 
CROCC 10.500106 ^ 0.001193677 0.089661059 124/Н/0.961%% 
ZFHX4 10.494602 0.001197238 0.089332988 359/5/0.946; 959/S/0.927; 2025/P/0.912; 2034/H/0.913; 2657/Т/0.905 
EIF4G3 1.05E+01 0.001197798 0.088786779 МА 
SLC27A1 10.469092 0.001213884  0.089391031  1/F/0.991**; 153/I/0.914 
GTPBP3 10.378264 0.001275075 0.093287492  302/V/0.926; 354/Н/0.959%%; 378/7/0.990** 
RASIPI 10.362622 0.001285924 0.093474259 52/5/0.994**; 54//0.991** 
SLC16A11 10.343336 0.00129943 0.093850469 3/P/0.984**; 56/S/0.977** 
HOXC4 10.303124 0.001328052 0.095306762 15/А/0.999**; 139/P/0.971**; 142/Q/0.970** 
WBP2NL 10.295296 0.001333698 0.095106147 20/0/0.944; 108/А/0.966** 
BCSIL 10.28704 0.001339678 0.094931795 1/М/0.987%% 
NPHP4 10.272942  0.001349954 0.095062055 138/Е/0.959**; 552/T/0.911 
PON3 10.269886 0.001352192 0.094628218  295/N/0.956** 
RPA2 3 1026291 0.001357314 0.094400365 МА 
DOCK3 10.236372  0.001376982 0.095180684 МА 
6/G/0.956**. 11/В/0.964%%; 24/6/0.963**;  27/T/0.977**. 29/S/0.972**; 
34/E/0.056**. 38/0/0.972%%; 48/С/0.967%%; 49/0/0.964%%; 57/D/0.974**; 
58/M/0.951**.  66/A/0.967**.  67/N/0.998**.  68/T/0.943; 76/Ү/0.973%%; 
0801 10233898 000137883 — 00947277283 10в/јузбтҹе, ПИО буни: 112/F/073**, 113//0958*#, 118/Р/0975*= 
120/0/0.949; 126/С/0.956%%; 129/Ү/0.966%%; 133/P/0.976**; 134/I/0.968***; 
135/В/0.962%%; 136/5/0.977%%; 148/0/0.947; 149/К/0.976%%; 150/Е/0.936; 
154/6/0.971%% 
PRSS36 10.205508 0.001400218 0.095613689 33/С/0.932; 104/G/0.946 





AR. 基于 全 基因 组 ] 





E 选 择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 棕 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 








基因 名 test2 2 4Inl test2 P ffi test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
PHACTR4 10.17134 0.001426406 0.096815142 МА 
MSH2 10.134176 0.001455453 0.098195143 125/У/0.973**; 250/S/0.960**; 405/E/0.979** 
VPS13C 10.120668 0.001466159 0.098328624 МА 
HABP2 10.107692 0.001476518 0.098437422 22/р/0.962** 
ТМЕМ45В 10.10022 0.001482516 0.098255949 168/5/0.990** 
XCRI 10.069564 0.001507387 0.099320059 84/Е/0.934; 160/N/0.989***; 221/0/0.979** 
ПАП 10.060468 0.001514847 0.099231317 102/5/0.980%%; 104/Н/0.981**; 187/H/0.962***; 222/А/0.990** 
FBXL7 10.060398 0.001514905 0.098661474 36/5/0.967%% 
РЕХ26 10.034392 0.001536443 0.099489074 193/А/0.921 
MAP9 9.997242 0.001567749 0.100936129  84/E/0.974***; 174/Y/0.938; 355/Q/0.953** 
АРОА4 9.951926 0.001606812 0.102863365 103/0/0.908; 121/Е/0.955**; 129/Е/0.996** 
ANKH 9.92973 0.001626304 0.103522976 174/В/0.979%% 
СІМК 9.92E+00 0.001630799 0.10322589 МА 
USP28 9.912644 0.001641471 0.103320996 244/5/0.926; 253/E/0.933 
IL7 9.875184 0.001675229  0.104859999 3/H/0.969** 
PROSAPIP1 9.830844 0.001716096 0.106824604 65/5/0.942; 66/F/0.946 
GLB1L 9.825324 0.001721254  0.106556964 МА 
РІЕКНСІ 9.77E+00  0.001771152 0.109046845 305/К/0.950**; 353/S/0.966** 
POLD3 9.770506 0.001773337  0.108587949 148/5/0.902; 296/K/0.986** 
CACNAIA 9.71361 0.001829084 0.111396147 230/T/0.946 
PUMI 9.676182 0.001866721  0.113077156 МА 
ТЕРЕ 人 216/0/0.974**; 353/D/0.984**; 372/H/0.977**; 473/A/0.975**; 
ANAPC4 9.647998 0.001895581 0.113603769 7/Л/0.936; 8/1/0.953** 
ОТЕМ 9.65E+00 0.001897836 0.113137127 1039/А/0.902 
USP13 9.635894 0.001908113  0.113151114 。 444/K/0.950** 
'MARCHIO 9.6308 0.001913413 — 0.112871302  71/S/0.910; 146/S/0.923 
РТРМ14 9.630636 0.001913583  0.112293457 181/Е/0.987%%; 182/L/0.915; 186/А/0.964**; 191/A/0.938 
THBS1 9.609198 0.001936052  0.113023293 599/K/0.927; 686/К/0.909 
ERICH2 9.60146 0.001944227 0.112915508 15/D/0.971**; 25/D/0.929; 78/S/0.920 
STABI 9.586298 0.001960348 0.113267905  206/G/0.909 
ALS2CR12 9.571734 0.001975961  0.113587492  13/G/0.902; 55/5/0.905; 111/K/0.929; 112/L/0.980***; 129/A/0.906; 152/1/0.900 
EXOC6 9.566562 0.001981535  0.113329736 6/А/0.989%%; 335/6/0.990** 
MFAP4 9.559574 0.001989093 0.113187409 22/G/0.986**; 77/W/0.974**; 78/T/0.991** 
PLBD2 9.545522 0.002004378 0.113484065 248/S/0.963** 
FNBP4 9.52572 0.002026121 0.114141519 256/S/0.997**;295/T/0.949; 468/A/0.992** 
SYNDIGIL 9.451948 0.00210925 — 0.118233415 175/К/0.986** 
ZCWPWI1 9.432404 0.002131847  0.118908488 322/K/0.952** 
TOMIL2 9.397038 0.002173363  0.120626989 1/Т/0.994**; 32/M/0.990***; 73/T/0.954** 
ENG 9.38E+00 0.002190716 0.120994114 217/К/0.961**; 294/5/0.964** 
SCN7A 9.355842 0.002222758  0.122164967 МА 
WNTII 9.34835 0.002231863 0.122069914  2/E/0.997** 
HSPHI 9.341504 0.002240216 0.121934849 145/0/0.924; 257/S/0.974**; 491/W/0.963***; 551/R/0.965***; 652/A/0.908 
ВВЕІ 9.331866 0.002252029  0.121988522 296/В/0.980**; 312/Р/0.989** 
SPTBN4 9.312106 0.002276447 0.122721171 34/E/0.987**; 380/A/0.952**; 390/R/0.955**; 609/E/0.986**; 621/Е/0.998** 
TM4SF1 9.262016 0.002339554  0.125522617 116/А/0.963** 
RBPJL 9.242978 0.002364002  0.126233219 7/D/0.993**; 344/А/0.986** 
SOCS7 9.239666 0.002368282  0.125865226 27/0/0.958** 
PRELP 9.215034 0.002400358 0.126971028 1/Р/0.986**; 74/R/0.927; 259/5/0.968** 
RPNI 9.20664 0.002411389 0.126958492  208/T/0.980** 











动 "Vy 学 研究 34 d$ 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
IL2RA 9.205648 0.002412696 0.126436483 МА 
RIF1 9.197888 0.002422945 0.126385758 МА 
CD8B 9.16E+00 0.002478188 0.128671637 5/5/0.918; 16/S/0.949 
EVI2B 9.14E+00 0.002495123 0.12895668 МА 
RTN4RL2 9.140138 0.002500622  0.128650745 126/С/0.963** 
GRIN3A 9.12346 0.002523522 0.129238754  212/H/0.918 
SLC44A4 9.119974 0.002528336 0.128899354 1/М/0.982**; 549/K/0.987** 
NUP214 9.109782 0.002542462  0.129035661 МА 
CRK 9.092834 0.002566129  0.129652824 86/8/0.943 
STYK1 9.08696 0.002574384 0.129489237 17/Е/0.910; 33/Е/0.922 
TGM5 9.085854 0002575942  0.128991713 366/Т/0.906 
IKZF3 9.076202 0.002589573 0.129100533  298/P/0.937 
SOXIO 9.06416 0.002606683 0.129381026 38/5/0.969** 
ЗҮТІЛ 9.045452 0.002633491  0.130138356 142/Р/0.975%% 
KIAA0319L 9.024378 0.002664026 0.13107239 МА 
MRPS11 9.02152 0.002668194 — 0.130706717 32/Н/0.909; 34/T/0.930; 60/C/0.945 
TRAPPC6A 9.00653 0.002690167 0.131212602 2/6/0.999** 
CATSPER3 8.9967 0.002704676 — 0.131351639 143/К/0.947; 154/К/0.968** 
ERBB3 8.937718 0.002793415 0.135078997 155/Р/0.917 
ITIH4 8.919316 0.002821702 0.135863736 290/5/0.937 
HELB 8.899382 0.002852672  0.136770446  634/E/0.921; 640/H/0.917 
DUOX2 8.890732 0.002866218 0.136837623 19/0/0.949 
АТР2В2 8.876822 0.002888139 0.137302355 64/М/0.954%% 
IARS2 8.858196 0.002917758 0.138127645 215/К/0.921; 441/S/0.908 
PDGFD 8.854956 0.002922942  0.137794077 146/5/0.976%% 
HDAC6 8.83582 0.002953749 0.138666208 767/6/0.907 
SLC22A14 8.806808 0.003001086 0.14030389  82/P/0.975** 
NCOA6 8.806452 0.003001672 0.139751387 МА 
DDHDI 8.79491 0.003020722 0.140059546 257/А/0.983** 
TM9SF4 8772018 0.003058868 0.14124701 129/Т/0.962** 
SIPA1 8.721696 0.003144454 0.144606381 МА 
DDXI7 8.72E+00 0.00314919 0.144235474 564/0/0.944; 565/Q/0.943 
6/H/0.928; 24/У/0.930; 27/T/0.913; 30/Q/0.933; 33/P/0.946; 35/V/0.937; 
46/K/0.978***; 60/D/0.926; 78/A/0.933; 79/С/0.941; 82/Р/0.925; 101/E/0.994***; 
103/E/0.907; 106/Е/0.924: 113/0/0.922;  117/V/0.940; 118/Ҹ/0.994**; 
FAM92A1 8683840 0003210435 0.464529 15J/C0931 157700913: 1605/0925: 16360935.  167/T/0997*" 
171/L/0.933; 175/C/0.940; 178/T/0.910; 186/P/0.939; 189/A/0.935; 200/L/0.939; 
203/P/0.934; 208/К/0.996%%; 211/6/0.924; 215/А/0.905; 217/Т/0.904; 
221/W/0.953**; 233/Р/0.926 
RDHI2 8.682786 0.003212296 0.145939258 272//0.939 
NHLRC2 8.676638 0.00322315 0.145844319 МА 
FBLN5 8.643354 0.003282566 0.147938674 3/K/0.979** 
SLC13A3 8.626582 0.003312926  0.148712106 40/Р/0.999**; 124/S/0.942; 190/Q/0.987**; 194/Е/0.992**; 243/Q/0.952** 
CCDC172 8.616292 0.003331694  0.148961096 — 251/N/0.927 
CRLS1 8.57925 0.003400154 0.151421089 78/А/0.991**; 90/T/0.990** 
ТМЕМ143 8.577654 0.003403136 0.150957202 118/Т/0.901; 244/Р/0.993%% 
MYOI6 8.555178 0.003445408 0.152232999 МА 
LPGATI 8.550104 0.003455025  0.152061588 7/Е/0.913 
RBBP8NL 8.537766 0.003478523  0.152500082  83/P/0.951**; 219/G/0.935; 247/H/0.914 
BLMH 8.512544 0.003527066 0.154028903 19/К/0.950%%; 269/T/0.942; 336//0.987** 
BMP1 8.50115 0.003549221 0.154397966 463/Е/0.918 














3 期 曾 燕 妮 等 : 基于 全 基因 组 正 选 择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 标 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
PIPOX 8.493202 0.003564759  0.154477457  211/L/0.977**; 306/Н/0.976** 
CPN2 8.490882 0.003569307 0.154081942  462/S/0.946 
HHIPL1 8.47033 0.003609859 0.155237737 193/5/0.977%%; 257/1/0.974** 
МЕРІА 8.46338 0.003623670 0.155239494 302/0/0.978**; 415/0/0.959** 
Cl4orf166B 8.46328 0.003623878 0.154659968 92/0/0.984**; 138/5/0.925; 282/M/0.976** 
CLIP2 8.46181 0.003626808 0.154200918 619/М/0.951%% 
CCDC83 8.452796 0.003644827 0.154384451 243/E/0.980** 
ELTD1 8.427562 0.003695756 0.155955346 5/Е/0.907; 150/H/0.918 
VPS4A 8.419742 0.003711685  0.156043104  88/S/0.991**; 125/6/0.993** 
BRCA2 8.411208 0.003729148 0.156194465 МА 
КІНА 8.373722 0.003806852 0.158858515  497/N/0.917; 502/D/0.942; 949/Т/0.955%% 
LARP1 8.370524 0.003813557  0.158551079 208/Т/0.946; 537/Е/0.961**; 894/T/0.953** 
HIF3A 8.357404 0.00384119 0.159112804 74/6/0.924 
WDR44 8.35415 0.003848075 0.158814123 23/5/0.901 
SIGLECIS 8.342294 0.003873266 0.159270406 45/Н/0.990%% 
FOXRI 8.33299 0.003893153 0.159506017 8/К/0.915; 10/Ҹ/0.952** 
SDF2 8.328142 0.003903556 0.15935279 138//0.981** 
PLXNB3 8.292618 0.003980656 0.161913547  899/G/0.934 
MRPL1 8.287628 0.00399161 0.161775056 — 37/Y/0.951** 
ACE ЗЭВ 0 A ORDAN ; 325/T/0.982**. 475/Е/0.947; 522/У/0.942; 
MRC2 8.265774 0.004039944 0.162564444 93/S/0.978** 
FKBP8 8.255636 0.004062567 0.162893048 32/0/0.987%%; 33/р/0.953** 
NFKBIZ 8.255212 0.004063516 0.162353329  44/V/0.926 
CLDNI1 8.224392  0.004133105  0.164550164  10/W/0.966*** 
COL3A1 8.211488 0.0041626 0.16514091  397/P/0.937 
РСМІ 8.151302 0.004303026 0170112953 МА 
TMTC4 8.140428 0.004328907 0.170537733 15Л/0.931; 357/N/0.972** 
ALX1 8.09741 0.004432856 — 0.174024346 — 8/S/0.994** 
ZNF346 8.081558 0.004471799 0.174943593 125/0/0.954%% 
WBP7 8.071092 0.004497701 0.175348071  877/V/0.935; 880/L/0.939 
GDPD2 8.045954 0.00456054 0.177184834 91/А/0.926; 113/Q/0.903; 126/6/0.925; 156/G/0.907 
CATSPERD 7.986586 0.00471252 0.182460341 279/Ү/0.949 
САРМ5 7.980554 0.004728247  0.182442337 101/E/0.994**; 104/Y/0.976**; 150/Q/0.919 
36/С/0.952%%;  79/L/0.984**; 110//0.935; 315/P/0.961**; 388/Е/0.982**; 
582/А/0.984%%; 713Л/0.953%%; 732/Q/0.995**. 744/М/0.982%%; 764/P/0.922; 
MAP3K15 7.975064 0.004742608 0.1823719 797/К/0.983**; 801/Ғ/0.952%%; 802Л,/0.959%%; 827/М/0.981%%; 828/V/0.982***; 
839/0/0.954%%; 843/М/0.982%%; 847/V/0.982**. 869/G/0.939; 875/Ү/0.943; 
890/G/0.980**; 899/A/0.984** 
TIMM50 7.95054 0.004807303 0.184230907 I6/R/0.982** 
SMARCEI 7.949962 0.004808839  0.183665044 1/М/0.982%% 
ТМА$Е1_1 7.94449 0.004823401 0.183598857 116/А/0.944 
CHORDCI 7.935736 0.004846791 0.183868002 2//0.956%%; 143/К/0.995** 
МЕП 7.919102 0.004891555 0.184943452 МА 
ЅУЕРІ 7.91621 0.00489938 0.184619795 МА 
EMIDI 7.897142 0.004951297  0.185954216 189/С/0.927 
SCN8A 7.868504 0.005030326  0.188294613 477/5/0.9747%; 1080/Q/0.913; 1269Л/0.970** 
С15ог455 7.866068 0.005037107 0.187924119 12/0/0.924; 211/5/0.950** 
IPO5 7.85E+00 0.005078356 0.188837754 936/Т/0.921; 937/S/0.908 
CASP8 7.807884 0.005201878 0.192794614 217/5/0.940 
CRIP3 7.711974 0.005306303 0.196020066 28/А/0.923; 59/$/0.998**; 80/р/0.997** 
CLEC4E 7.76844 0.005316695 0.195762098 21/5/0.928; 135/5/0.921 








动 "Vy 学 研究 34 d$ 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
АС$ВС1 7.764736 0.005327609  0.195524974  82/C/0.987** 
NUMB 7.76406 0.005329603 0.194963105 513/Т/0.941 
STK40 7.72612 0.005442759 0.198458142 218/А/0.996** 
ТНАР4 7.716476 0.005471911 0.198877478 63/Q/0.949; 256/8/0.968** 
ADAMTSS 7.71644 0.00547202 0.198241954 — 37/E/0.978***; 59/P/0.966** 
CD40LG 7.715264 0.005475586 0.19773533 111/М/0.969** 
NCORI 7.112044 0.005485361 0.197455473 595/А/0.925; 626/S/0.915; 630/T/0.924 
AKNADI 7.670852 0.005611996 0.201370557 142/Р/0.902 
ATF6 7.656966 ^ 0.005655353  0.202282116 241/К/0.968%%; 250/K/0.901; 363/К/0.986%%; 392/P/0.943 
ACOTII 7.64E+00 — 0.005701992 0.203304878  54/L/0.992***; 79/К/0.946; 343/6/0.990** 
PRKACA 7.62471 0.005757393 0.204632645 — 28/Q/0.977**; 217/Е/0.986** 
CYP20AI1 7.623968 0.005759762  0.20407309  268/L/0.916 
MBOATI 7.609706 0.005805495 0.20504864  189/L/0.941 
CCL5 7.606794 0.005814878 0.204738237 79/Ү/0.963** 
NID1 7.605078 0.005820415 0.204294757 5/Т/0.910; 609/K/0.921 
CKAP2L 7.599338 0.005838974 0.204309692 72/М/0.921 
FAP 7.587762  0.005876586 0.204989156 МА 
TTC7A 7.530294 0.006067001 0.210978092 646/8/0.990** 
KCNC2 7.515938 0.006115544  0.212011785  312/S/0.950** 
KLHL8 7.503162 0.006159077 0.212866009 391/C/0.979** 
IMPG2 7.4849 0.006221853 — 0.214378036 МА 
IK 7.480784 0.006236092  0.214213557 117/А/0.938 
FMNLI 7.480156 0.006238267 0.213636951 МА 
ZNF366 7.474518 0.006257832 0.213657562 296/А/0.977%% 
SLC26A3 7.472844 0.006263653 0.213210218 12/М/0.953%%; 90/S/0.911 
MAP6 7.470866 0.006270539  0.212801687 МА 
SHPK 7.455396 0.006324657 0.213993722 МА 
NIPBL 7.43424 0.006399439 0.215875687 МА 
ЕВХО45 7.432802 0.006404555 0.215403337 2/М/0.951%%; 3/5/0.991%% 
ESR2 7.426162 0.006428231 0.215556176 475/0/0.947 
UTP11L 7.402726 0.006512512  0.217734326 83/К/0.939 
CXCR6 7.400054 0.006514945 0.217171252 6/5/0.949; 297/3/0.959** 
САМК2р 7.39982 0.006523041 0.216799699 137/В/0.968%%; 150/R/0.965*** 
CNP 7.387654 0.006567309 0.217629041 166/0/0.961**; 365/L/0.947 
5ТХ8 7.31674 0.006607283 0.218311618 — 3/P/0.947; 6/W/0.97 1 
FXR2 7.373216 0.006620243 0.218100244 МА 
LHCGR 7.370816 0.006629085 0.217754805  217/T/0.938; 340/A/0.945; 462/5/0.942 
EEFID 7.341834 0.006736808 0.22065003  40/8/0.979** 
TIMELESS 7.339184 0.006746746 0.220335036 МА 
РІКЗСОС 7.299942 0.006895684 0.224548179 945/8/0.961** 
КІАА1432 7.289196 0.006937052 0.225244268 МА 
PLIN1 7.27979 0.006973469 — 0.225776078 272/5/0.949; 346/V/0.981** 
ADAMTS10 7.275514 0.006990089 0.225665700 МА 
NOX3 7.272108 0.007003356 0.225448046 МА 
SLC30A10 7.263052 0.007038758 0.225942111 2/А/0.910 
C3orf33 7.229472 0.00717163 0.229553279 144/М/0.929; 180/R/0.927 
OLRI 7.22271 0.007198695 0.229766843 9/К/0.963%%; 169/L/0.949; 198/F/0.949 
MTHFR 7.209736 0.007250916 0.230779865 366/Е/0.993** 
COX20 7.189936 0.00733136 — 0.232682904 МА 
EMID1 1 7.183712 0.007356835 0.232835552 189/С/0.919 





曾 燕 妮 等 ; 基于 全 基因 组 正 选择 基因 扫描 大 狐 晤 和 小 棕 曲 功能 分 化 分 子 机 制 《附录 ) 











基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
ANPEP 7.18314 0.00735918 0.232257384 156/У/0.901; 348/T/0.976**; 461/Y/0.974**; 481/E/0.981**; 649/S/0.959** 
PHACTR2 7.179888 0.007372531 0.232028797 166/К/0.931 
PDCL2 7.167614 0.007423144 0.232970942 143/V/0.940 
COL4A3 7.155438 0.007473704 0.233906189 МА 
CARNS1 7.15285 0.007484496 0.233595066 291/В/0.976** 
TRIM28 7.148358 0.007503265 0.233533953  336/G/0.966**. 342/S/0.924 
UHBED м ЕЕ 4/Т/0.957%%; 89/5/0.957**; 172/Е/0.952%%; 226/6/0.975%%; 
CTSW 7.137404 0.007549237  0.233673773 119/К/0.915 
ADCY6 7.135194 0.007558547 0.233320949 421/А/0.928 
MYLIO 7.31426  0.007574447 0.233172928 5/8/0.991** 
DAB2IP 7.122622  0.007611731 0.233682200 826/М/0.980** 
AK5 7.110998 0.007661245 0.234563167  79/N/0.972**; 329/Ү/0.942. 
ТЕСТА 7.10466 0.007688381 0.234756067 446/К/0.946; 898/E/0.931; 1124/М/0.927; 1141/A/0.930 
MLFIIP 7.095386 0.007728265 0.235336109 МА 
PLA2R1 7.095206 0.007729041 0.234725352 МА 
МҮІРЕ 7.087016 0.007764443 0.235166599 36/А/0.904; 81/T/0.971***; 115/6/0.984**; 117/N/0.979*** 
С1ОВ 7.086998 0.007764521 0.234538481 МА 
COL13A1 7.074496 0.007818881 0.23554903 126/М/0.911; 256/К/0.959** 
СЕГЕЗ 7.07167 0.007831223 0.235291712 50/Т/0.992%%; 51/Q/0.946; 62/Y/0.981**; 63/P/0.098** 
PSMD2 7.069234 0.007841878 0.234985204 МА 
TRIM36 7.056696 0.007896951 0.236007824 296/5/0.993**; 571/H/0.994**; 592/T/0.921 
TECPR1 7.05431 0.007907477 0.23569719 79/С/0.926 
FEZF1 7.019192 0.008064062 0.239730294 38/У/0.962%%; 44/Е/0.963%%; 186/L/0.968*** 
ЕСМ1 7.016412 0.008076592 0.239470945 51/0/0.908; 61/N/0.935; 193/C/0.916; 219/L/0.924 
EIF2C1 6.99867 0.00815703 0.241221152 МА 
USB1 6.995534 0.008171333  0.241011546 1/S/0.991** 
PAK4 6.98659 0.008212267 0.24158645 МА 
NUDC 6.980616 0.008239725  0.241762962 75/А/0.970** 
MRPS27 6.971774 0.008280537 0.242329373 МА 
Т5РАМ8 6.952818 0.008368731 0.244275884 41Л,/0.953%% 
DUOXI 6.950054 0.008381671  0.244021404  295/S/0.965** 
ATP11C 6.948304 0.008389874 0.243630695 274/А/0.948; 553/D/0.960** 
SELIL2 6.924994 0.008499928 0.246192006 МА 
DDIT4 6.910328 0.008569927 0.247583001 158/8/0.949 
Clorf94 6.905024 0.008595388 0.247683459 308/0/0.912 
SUCLGI 6.864804 0.008790989 0.252673667 40/Т/0.933 
MTRFIL 6.83E+00 0.008963827 0.256985838 2/Н/0.972** 
ESCOI 6.824388 0.008992137 0.257143161 МА 
CSTL1 6.812506 0.009052164 0.258204395  57/L/0.941 
CCDC41 6.742454 0.009414504 — 0.267861655 19/0/0.911; 24/K/0.938; 48/T/0.911 
MYHIS 6.730496 0.009477825 0.268984006 53/А/0.927; 488/Р/0.902; 545/A/0.915; 863/L/0.933; 906/Y/0.903 
KY 6.724724 0.009508545 0.269177827 91/0/0.972** 
WDR33 6.699964 0.009641486 | 027225721 МА 
DCTD 6.667668 0.009817757 0.27654168 2/Ү/0.991%% 
C9 6.66555 0.009829432 0.276180079 МА 
ARHGEF11 6.660824 0.009855534 0.276224628 МА 
SAMHDI 6.659678 0.009861874 0.275716462  30/P/0.940; 43/K/0.984**; 265/Y/0.971** 
DHDDS 6.659414 0.009863335 0.275074744 47/R/0.945; 48/0/0.986%%; 67/N/0.989** 
ENI 6.659176 0.009864653 0.274432198  829/T/0.900; 1428/Т/0.966** 


HUS1 6.62343 0.010064583 0.279304564 10/К/0.974%%; 95/А/0.075%%; 98/L/0.089** 














10 动 "Vy 学 研究 34 d$ 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
STK32B 6.612014 0.010129304 0.280410008 1/В/0.995%% 
SLC20A1 6.611536 0.010132024 0.279797822 73/Е/0.981%% 
DLL4 6.588574 0.010263536 0.282736572 40/8/0.978** 
Н5РА12А 6.56767 0.010384783 0.285378891 534/К/0.942. 
TYR 6.551878 0.010477352  0.287222202 251/Ү/0.937; 379/G/0.914 
TULP2 6.539374  0.010551248 0.288545897 56/Е/0.958**; 118/Б/0.958%% 
E2F2 6.535418 0.010574738 0.288488071 254/Р/0.970** 
GRIAI 6.534816 0.010578317 0.287888651 МА 
IRAK2 6.534304 0.010581362 0.287277617 29/М/0.924 
MYL2 6.528518 0.010615838 0.287520778 85/К/0.997%% 
ЅТЗСАІЗ 6.518248 0.010677314 0.288492329 153/8/0.977** 
ЕЕНВ 6.512578 0.010711412 0.28872123 152//0.947 
HAS3 6.49606 0.010811382 0.290720396 I/V/0.964** 
GLT25DI 6.47609 0.010933525 0.29330482 117/Р/0.989** 
GPR55 6.426128 0.011245348 0.300953283 229/Q/0.933; 272/Q/0.933 
MADD 6.425974  0.011246323 0.300266158 МА 
SFRP5 6.410444 0.011345105 0.302187472 2/W/0.997** 
LASIL 6.404094 0.011385752 0.302554879 МА 
ROCK2 6.397024 0.011431184 0.303047401 1001/0/0.954%% 
KIAA1429 6.396432 0.011434996 0.302436859 МА 
CXorf23 6.38731 0.011493909 — 0.303283074 — 3/H/0.968***; 51/S/0.902; 163/К/0.956** 
TBL2 6.38671 0.011497795 0.302676764 297/К/0.983%% 
SLC15A5 6.37E+00 0.011601382 0.304691765 МА 
NMRALI 6.370124 0.01160575 0.304097629 1/М/0.996%% 
ACOT7 6.369788 — 0011607947 0.303449516 62/У/0.979%%; 168/К/0.991** 
UNC79 6.336916 0.011825032 0.308408871 МА 
ARHGAPI1B 6.316946 0.011958943 0.311181099 — 2/R/O.991** 
DDX58 6.311968 0.011992566 0.31133696 МА 
ELOVLI 6.29E+00 — 0.012111319 — 0.313697076 10/Е/0.970** 
PTGFRN 6.288766 0.012150563 0.313991726 МА 
NARFL 6.281796 0.012198442  0.314507668  3/P/0.991** 
F8 6.28068 0.012206127 0.31398728 МА 
GABRA2 627271 0.012261149 — 0.314684195 — 2/G/0.936 
FBLN2 6.266908 0.012301364 0.314998784 244/С/0.905 
LRRC69 6.263514 0.012324951  0.314887131 41/Т/0.970%%; 84/K/0.915; 87/W/0.928; 130/T/0.903; 133/L/0.908 
HSPA4L 6.253736 0.012393166 0.315913576 МА 
DLG1 6.248204 0.012431931 0.316186374 286/У/0.904 
КСМІР2 6.242936 0.012468961 0.316413938 83/5/0.997** 
ZCCHC11 6.226812 0.012583009 0.318590471 МА 
ANGPTL3 6.21781 0.012647147 0.319496421 — 260/N/0.925 
DCUNID3 6.206312 0.012729558 0.32014269 291/Е/0.988** 
DCUNID3 1 6206312 0.012729558 0.320858893 291/Е/0.988** 
CDHI6 6.20E-00 — 0.012768625 0.320410015 МА 
IQCG 6.199076 0.012781704 0.320025454 132/А/0.963%%; 303/0/0.985** 
PYROXD2 6.190684 0.012842455 — 0.320833579 353/Т/0.904 
ЅРАС4 6.186324 0.012874135 0.320913461 МА 
7ВТВ4 6.163576 0.013040732 0.324348632 МА 
LSMI 6.14255 0.013196689 0.327504607  109/A/0.982** 
GADD45G 6.141266 0.013206274 0.327022185 71/N/0.988** 
CDK19 6.127564 0.013309014 0.328843553 242/0/0.938 





МЕ 





基于 全 基因 组 正 选择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 棕 昭 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 























等 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
TTC6 6.125372 0.013325526 0.328531075 МА 
KLB 6.12516 0.013327124 0.327853071 МА 
C2orf40 6.1128 0.013420637 0.329434236 33/5/0.995** 
Ср22 6.112106 0.013425907 0.328847169 — 301/N/0.922 
RPGRIP1 6.106096 0.01347164 0.329251545 733/М/0.939 
SLC10A2 6.083192 0.013647398 0.332825173 93/S/0.951** 
ТАРТ1 6.083074 0.013648309 0.332128511 МА 
TLR4 6.078134 0.013686528 0.33234076 МА 
МРА54 6.074672 0.013713378 0.33227662 МА 
COL6A2 6.062434 0.013808725 0.333868904 NA 
LAMC3 6.052706 0.013885004 0.334994295 34/0/0.937; 531/Y/0.914 
RFXANK 6.030912 0.01405747  0.338430588  182/N/0.983** 
NGLYI 6.029676 0.014067317 0.337945543 МА 
PTGER3 6.027764 0.014082563 0.337592001 МА 
LRP10 6.014476 0.014188993 0.339421196 144/А/0.940 
CEP89 6.011704 0.014211299 0.339234554  49/K/0.916; 87/G/0.923 
SLC9AS8 6.01E+00 —— 0.014258008 0.339629973 60/А/0.938; 418/1 /0.992** 
ADAM2 5.98E+00 0.014434932 0.343118954 268/В/0.976%% 
THSD7B 5.98E+00 0.01443855 0.342482412 13/Р/0.931; 182/$/0.959** 
SERPINF2 5.975776 0.014503699 0.343304987 257/Е/0.931; 263/E/0.945 
DBP 5.973854 0.014519514 0.342958844  13/S/0.994** 
FBN2 5.973554 0.014521985 0.342299583  436/S/0.948 
КЕТ5 5.953998 0.014683947 0.345394639 457/С/0.968%% 
NCDN 5.950054 0.014716836 0.345447064 241/D/0.937 
ІС5ЕІ0 5.949662 0.014720109 0.344805546 МА 
UBE4B 5.938488 0.014813722  0.346278444 2/0/0.956** 
ZFPM2 5.928562 0.014897394 0.347513338 2/5/0.960** 
SVOP 5.916592 0.014998944 0.349159302 МА 
ATP12A 5.909534 0.015059156 0.349838159 30/E/0.933 
IL15 5.90816 0.015070906 0.34939074 1/М/0.970%%; 141/N/0.917 
ZFHX3 5.903534 0.015110537 0.349590192 МА 
IFT88 5.89297 0.015201442 0.350972647 652/5/0.961%% 
ЕВІ МІ 5.887894 0.015245322  0.351265948 261/У/0.926 
МЕҮА 5.88E+00 0.015274076 0.351210229 МА 
PDIAS 5.864734 0.015447194 0.354467477  390/A/0.921 
HNRNPL 5.86023 0.015486771  0.35465335 148/Е/0.916 
FASN 5.842588 0.015642803 0.35749991 72/5/0.958%%; 161/R/0.906 
PIK3RA 5.832104 0.015736293 0.358908525 МА 
PCEDIB 5.830772  0.015748212  0.358454756  71/H/0.983** 
ABLIM3 5.81852 0.015858284 0.360232434 МА 
Clorf51 5.808378 0.01595 0.361586815 МА 
SGCA 5.807676 0.015956368  0.36100482 142///0.977%% 
ASUN 5.792142  0.016097964 0.363478476 МА 
VIPRI 5.786336 0.016151219 0.363951565 28/8/0.992**; 134/А/0.987%%; 239/5/0.983** 
SEC24D 5.767156 0.01632844 0.36721064 436/K/0.954**; 630/8/0.979** 
CNTRL 5.766566 0.016333923 0.366602211 МА 
POU2AFI 5.762996 0.016367142  0.366617462 МА 
CCKBR 5.757702 0.01641653 0.366994135 44//0.921; 354/R/0.948 
VILL 5.156858 0.016424418 0.366443402 МА 
KIAA1009 5.736068 0.016619959 0.370073285 МА 

















12 动 "Vy 学 研究 34 d$ 
基因 名 test2 2 4Inl test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
KIAA0528 5.73568 0.016623631 0.369424962 537/8/0.985** 
GPR180 5.73561 0.016624294 — 0.368712442 152Л,/0.928 
SPRTN 5.728294 0.016693693 0.36952425  6/S/0.968** 
ACCSL 5.727926  0.016697192 0.368876987 МА 
GPDIL 5.73E+00 0.016700482  0.36822766 66/М/0.993%%; 249/0/0.986** 
CD160 5.710314 0.016865523 0.371140338 2/К/0.903; 28/0/0.951%%; 44/T/0.904; 64/K/0.903; 84/F/0.982**; 88/K/0.999*-* 
DPP8 5.705486 0.016911973 0.371437045 МА 
МЕК5 5.705122 0.016915481 0.370791287 115/М/0.915; 180/H/0.903 
URGCP 5.70E+00 0.016925178 0.370283459 65/М/0.962**; 359/V/0.944 
CCDC155 5.692018 0.017042247 0.372122086 324/0/0.943 
1Л,/0.956%%; 3/S/0.999***: 6/T/0.937; 46/В/0.917; 50/R/0.993**. 76/R/0.982**; 
TNFAIP8L2 5.69115 0.017050678 0.37158606  78/L/0.906; —86/L/0.997**. 128/Р/0.925;  134/C/0.995**; 137/Н/0.913; 
154/L/0.996**. 161/G/0.927 
CREB3 5.687344 0.017087699 0.371673954 МА 
ROBO3 5.680972 0.017149865 0.372307387 МА 
SH2B2 5.67E+00 0.017226635  0.373254793  43/E/0.933 
JAM2 5.66582 0.017298629 0.374095312 52/6/0.984**; 56/R/0.912; 92/N/0.939; 96/R/0.952***; 141/Т/0.958** 
GNPDA2 5.651482 0.017440628 0.376443587  80/N/0.985** 
SYCP2 5.645458 0.0175006466 0.377016775 49/5/0.917 
ILIR2 5.63059 0.017649691 0.379502044  80/T/0.930 
ІТСА8 5.618442 0.017772442 0.381413537 МА 
ТАССЗ 5.61493 0.017808094 0.381452075 75/М/0.989%% 
SLC25A1 5.610306 0.017855146 0.381734212  73/E/0.989***; 224/L/0.969** 
ST6GALI 5.602912 0.017930652 0.38262245 345/Т/0.949 
CRYLI 5.59843 0.017976581 — 0.382877394 85/А/0.978** 
LYVEI 5.591438 0.018048475 0.383683332 197/N/0.952**; 199/E/0.942 
INO80D 5.575206 0.018216523 0.386526494 95/Н/0.931 
CXADR 5.562716 0.018346931 0.388561782 31Л/0.941 
KDM3A 5.539876 0.018587901 0.392926600 МА 
PPA2 5.538284 0.018604819 0.39254774  89/K/0.937; 213/K/0.929 
RIC3 5.529006 0.01870373 0.393897049 23/6/0.907 
Ші 355383 6 0187698275" 304552507 T 91/S/0.988**; 213/D/0.991**; 264/L/0.977**; 494/N/0.982***; 
TRAPPC6B 5.520996 0.018789559 0.394230849 МА 
CHRNE 5.520432 0.018795618 0.393624963 10/E/0.956**; 152/V/0.980** 
PGM2 5.518008 0.018821681 0.393439479 МА 
FBN1 5.5175 0.018827148 0.39282495 1574/Е/0.917 
PPPIRI2C 5.512304 0.018883158 0.393265317  22/L/0.990***; 23/N/0.981***; 24/G/0.919 
MCF2 5.508808 0.018920939 0.393325135  237/K/0.964***; 313/Q/0.905; 510/0/0.971**; 756/E/0.965*** 
TMPRSS9 5.489262 0.01913362 0.397013796 415/6/0.964** 
КІАА2026 5.487798 0.019149648 0.396615973 170/А/0.906 
WDR34 5.48355 0.019196237 0.396851384 — 390/R/0.962*** 
ALDH3A2 5.48E+00 0.019226371 0.396746387 МА 
ЕАМ179В 5.480376 0.019231124 0.396118957 234/В/0.936; 412/5/0.940; 537/Н/0.971%%; 569/T/0.970** 
MED12 5.476046 0.019268897 0.39617275 МА 
WIPF3 5.471312 0.01933111 0.396727897 МА 
CEP135 5.47E+00 —— 0.019362327 0.396646014 МА 
AGT 5.4598 0.019458876 0.397900457 МА 
PPPIR35 5.440938 0.019670105 0.401491079 — 92/L/0.919 
КІЕІВ 5.414582 0.019969236 0.406859639 МА 
RAB39A 5.405872 0.020069122  0.408156674 58/0/0.966** 
HNF4A 5.40417 0.020088701 0.407818724 МА 














3 期 曾 燕 妮 等 : 基于 全 基因 组 正 选 择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 标 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 13 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
ASB1 5.39864 0.020152451 0.408377097 61/Т/0.981%% 
SLC16A2 5.397736 0.020162892 0.40785513 МА 
ADCY5 5.392706 0.020221091 0.408299349  436/D/0.959** 
PRPF40B 5.386194 0.020296696 0.409092799 526/Е/0.994** 
АСТМА 5.378824 0.020382615 0.410090933 645/А/0.968** 
COMMDIO 5.376146 0.020413928 0.409988818  89/R/0.969** 
ASTNI 5.361312 0.020588281  0.412754737 95/5/0.958*°*; 98/1/0.926 
CCDC175 5.3591 0.020614412 0.412544541  38/S/0.925 
TYRO3 5.350928 0.020711247  0.413747547 20/К/0.922 
COL18A1 5.344624 0.020786268 0.414511297 296/L/0.916 
SSUH2 5.33284 0.02092726 0.416585570 2/У/0.977%% 
COPS5 5.331584 0.020942346 0.416150635 31/Ү/0.993%%; 44/0/0.973** 
CXCL9 5.33E+00 0.020967931 0.415925491 94/С/0.912; 101/K/0.926 
MAP4K2 5.324334 0.021029646 0.416416563 228/М/0.917 
KLHLI 5.320446 0.021076618 0.416614492 1/М/0.970%% 
AARS2 5.318658 0.021098256 0.416311828 МА 
IL23R 5.295728 0.021377796 0.421090253 274/Е/0.927; 431/H/0.910 
CD6 5.283644 0.021526652  0.423282347  153/V/0.957**; 155/С/0.961**; 288/5/0.966%%%; 320/Ҹ/0.963** 
CTGF 5278512 0.021590194 0.423792192  242/L/0.972** 
TRAKI 5.276564  0.021614364 0.423528772 472//0.987%% 
Н5РА14 5.25194 0.021846865 0.427341371 109/А/0.999** 
SAMD15 5.251922 0.021922546 0.428078552  26/8/0.935; 30/Е/0.909 
CELSR3 5.240104 0.022071957 0.430250416 177/В/0.920; 1188/T/0.924; 1616/S/0.930 
ACVRIC 5.23563 0.022128795 0.430613363 NA 
LREN2 5.221004 0.022315666 0.433501055  380/A/0.972** 
GPATCHA 5.22069 0.022319696 — 0.432833072 8/К/0.906; 210/E/0.923 
NDUFAF6 5.217778 0.022357103  0.432813544  231/D/0.919 
2/S/0.927; 4/G/0.951**; 12/V/0.952**; 13/A/0.979**; 24/В/0.901; 28/A/0.950**; 
NPPC 5.214042 0.022405191 0.433000487 29/У/0.910; 32/R/0.902; 34/S/0.997**; 36/F/0.995**; 38/P/0.929; 40/H/0.991**; 
43/N/0.942; 47/N/0.980**; 54/H/0.966**; 61/A/0.954**; 62/Н/0.990** 
SLC16A4 5.212094 0.022430307 0.432743605 МА 
ZNF622 5.20446 0.022529015 0.433904973 178/Е/0.955%%; 309/A/0.949 
BDKRB2 5.200374  0.022556065 0.433684617 48/M/0.974**; 80/T/0.989*** 
NUDTS 5.190188  0.022714762  0.43599186  3/S/0.992**; 4/Е/0.992**; 114/У/0.990** 
SCN5A 5.19E+00 —— 0.022781522 0.436529598  296/R/0.915 
АЕНСЕЕІ5 5.18169 0.022826115 0.436641485 МА 
LRGUK 5.170586 0.022972468 0.438696273 МА 
ARFGEFI 5.155652 0.023170838 0.441735752 1499/А/0.929 
GSR 5.12965 0.023520473 0.447643875 15/Т/0.918 
'SEPT4 5.119674 0.023656064 0.44946521 12/8/0.965** 
CYP2UI 5.11927 0.023661572  0.448813012 T70/S/0.970**; 125/0/0.985** 
GMNC 5.113938 0.023734392  0.449437642  240/L/0.920 
SFTPC 5.084532 0.024140195 0.456354991  119/K/0.974** 
SPG20 5.074772 0.024276468 0.458162425 236/С/0.918 
СЕР164 5.062268 0.024452222  0.460707668 МА 
5РА17 5.06165 0.024460943 0.460102573 МА 
HSPB11 5.058834 0.02450072 0.460082694 53/0/0.958** 
MTOI 5.056564 0.024532834 0.45991921 МА 
FUZ 5.052818 0.024585925 0.460148867 218/Т/0.984** 
ZSCAN30 5.045094 0.024695771  0.461438236 98/Т/0.923 
SLCO3A1 5.042326 0.02473526 0.461410888 — 1/L/0.917 








14 动物 学 研究 34 Ж 
基因 名 test2 2 4Inl test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
HEBP1 5.04187 0.024741772 0.460769493  82/Y/0.966** 

TMEM82 5.04155 0.024746342 0.460094126 4/А/0.985** 
CCDC63 5.038954 0.024783454 0.460025007 МА 
C2orf71 5.027398 0.024949358 0.4623428 МА 
GCC1 4.996086 0.025404708 0.470007958 29/1/0.981**; 495/T/0.963**; 624/R/0.910 
PLEKHHI 4.995012 — 0025420479 0.469528747 275/В/0.928 
CADPS2 4.994934 0.025421625  0.468781416 392Л/0.970%%; 400/К/0.964** 
РРЕТА4 4.993684 0.025439994  0.468353606 682/1./0.912 
DNAII 4.98957 0.025500546 — 0.468702541 128/Р/0.975%%; 235/K/0.985**; 384/1/0.907; 459/T/0.979** 
ROPNIL 4.987936 0.025524638 0.468381273 144/S/0.950** 
ЅҮМІ 4.9825 0.025604958 0.469091158 МА 
BCL2L11 4.98175 0.02561606 0.468532712 24/М/0.948; 52/M/0.971** 
SUNS 4.977538 0.025678503 0.468913607 МА 
KDELR3 4.98E+00 0.025704731 0.468633021  144/N/0.983** 
INPPSA 4.97E+00 0.025849558 4.71E-01 NA 
RGMA 4.960728 — 0025929291  0.471202128 105/К/0.984** 
RABL6 4.959316 0.025950472  0.470827643 2/5/0.990** 
SLC30A5 4.956118 — 0025998511 0.47094087 3/К/0.971%%; 228/8/0.979***. 495/G/0.918 
FAT2 4.95172 0.026064727 0471382462 NA 
ZNF236 4.950448 0.02608391 0.470973424 1071/М/0.934; 1239/R/0.945; 1295/G/0.920 
BCAS3 4.937596 0.026278563 0.473728915 314/Т/0.915 
CCDC58 4.91975 0.026551361 0.477882081 МА 
OCIADI 4.917498 0.026585994  0.477742254 112/Р/0.9547%%; 175/N/0.946 
PRKCG 4.90707 0.026746977 0.479869736 97/М/0.987%% 
SLC2A1 4.90E+00 0.026809276 0.480222753 5/В/0.984%%; 220/A/0.900 
RAB8B 4.900658 0.026846466 0.480125611 13/0/0.924 
SDR16C5 4.891122 0.026995139  0.482019388 МА 
TM6SFI 4.884704 0.027095682 0.483049132 163/6/0.960**; 165/P/0.945 
РЕЕВ 124 4.871666 0.027301133 0.485942924 10/А/0.951** 
SLC30A9 4.87047 0.027320061 0.485512816 МА 
BDPI 4.870288 0.027322942  0.484799355 МА 
OS9 4.861766 0.027458218 0.486433561 МА 
TMEM63B 4.853452 0.027590864 0.488016112 19/Р/0.965**; 36/L/0.915 
PCDHI 4.850868 0.027632226 0.487981645 — 110/L/0.948 
EMILINI 4.845226  0.027722762 0.488814329 448/С/0.947 
ТАТрМ1 4.82189 0.028100519 — 0.49470086 146/А/0.980%%; 248/Т/0.978** 
APISI 4.818674 0.028152997 0.494851517  38/D/0.944 
GPR179 4.81484 0.028215693 0.495181025 NA 
ULK3 4.81334 0.028240262 0.494841417 — 87/L/0.925 
AXDNDI 4.808784 0.028315021 0.495380967  244/D/0.908; 290/K/0.904 
MRPLA 4.78734 0.028669671 0.500808044 МА 
КІНІ22 4.783234 0.028738104 0.501226345 231/Ү/0.996**; 281/G/0.981***; 327/R/0.993** 
PPPIR8 4.777054 0.028841424 0.502250885 19/М//0.909 
SLC25A31 4.716358 0.028853084 0.501678547 48/5/0.955%% 
C7orf63 4.773708 0.028897525 0.501677063 1/М/0.925; 527/K/0.907; 646/S/0.902 
SLX4 4.771456 0.028935347 0.50156086 МА 
СОРЅ5 1 4.765378 0.029037685 0.502561593 31/Ү/0.982%%; 44/р/0.962** 
ANOI 4.761508 0.029103042  0.502920207 1/Т/0.973%% 
ІВІРІ 4.754426 0.029223041 0.50422052 МА 
Clorf112 4.74946 0.029307493 0.504904466 МА 
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基因 名 test2 2 4Inl test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
WDR25 4.738684 0.029491625 0.507300982 135/У/0.941 

РІКЗС2В 4.730794 0.029627208 0.508856331 241/М/0.934; 859/G/0.937 
VPS18 4.711832 0.029955716 0.513715446 435/В/0.940 
FCHOI 4.694832 0.03025346 0.518033022 113/С/0.989%% 
TCTN3 4.693982 0.030268427 0.51750284 МА 
РСАЕ8 4.67919 0.030530144 0.521186564 МА 
DZANKI 4.67571 0.030592058 0.521453432 113/К/0.976%%; 117/5/0.971%%; 221/G/0.907; 325/K/0.972** 
GGA2 4.670584 0.030683495  0.522221967 227/Т/0.938 
APLF 4.666846 0.030750353 0.522570482 МА 
КІАА1614 4.665992 0.030765649 0.522043026 МА 
WDR93 4.66411 0.030799386 0.521829589 МА 
PTGDR 4.653658 0.03098745 0.524227619 — 5/Y/0.965** 
NEU4 4.637872 0.031273762  0.528278078 10/А/0.980** 
SPEF2 4.636922 0.03129108 0.527779342 МА 
АОРЕР 4.63675 0.031294217 0.527043258 119/Т/0.957%% 
WDR38 4.63E+00 0.031481543 0.529406781  58/G/0.909 
INPP5D 4.625454 0.031500927 0.52894329 1/М/0.985%%; 2/V/0.980** 
SLC9A6 4.62E+00  0.031522786 0.52852267 МА 
UBA7 4.615154 0.031690653 0.530547682 МА 
ILDR2 4.593622 0.032091134 0.536455205 155/R/0.956** 
TLR7 4.586796 0.032219193 0.537797995 МА 
GTF2F1 4.573606 0.032468157 0.541151954 МА 
ТКТ 4.571852 0.032501415 0.540906114 3/5/0.914 
SI 4.571244 0.032512951 0.540300035 МА 
GABRAI 4.570722 0.03252286 0.53966872  8/S/0.912; 403/T/0.933 
TRAPPC8 4.567632 0.032581577  0.539847982 502/Т/0.912 
SFTPB 4.558778 0.032750437  0.541849014 — 64/E/0.956** 
SRRM4 4.547922 0.032958727 0.544495572  312/A/0.913 
RGS17 4.55E+00 0.032969971 0.543883847 31/А/0.979** 
FANCD2 4.533262 0.033242201 0.547572919 МА 
ACRBP 4.525944 0.033384657 0.549116692 17/$/0.954**; 94/L/0.976** 
CDC42SE2 4.52368 0.033428859 0.549042203 55/М/0.997%% 
BDH2 4.518138 0.033537317 0.550021756 6/6/0.930 
RPRDIA 4.5152 0.033594963 0.550166346 130/Ү/0.991** 
VAV3 4.510702 0.033683418 — 0.550814331  2/S/0.952**; 122/Р/0.939 
FBXO43 4.490084 0.034092007 0.556687894 3/К/0.914; 79/5/0.981%%; 322/М/0.924; 337/М/0.906 
LGALS3BP 4.48752 0.034143179 0.556716645 309/F/0.968**; 312/S/0.976** 
VSIGIO 1 4.48743 0.034144977 0.555941411 МА 
GEMIN4 4.47955 0.034302757 0.557704417 МА 
5ЕЕВРІ 4.475084 0.034392517 0.558358052 125/К/0.988** 
DKKLI 4.471582 0.034463074 0.558698402 МА 
TRIMII1 4.46E+00 0.034596216 — 0.560051106 4/В/0.935; 5/L/0.953** 
FAM213A 4.464186 0.034612583 0.559512155 МА 
PLCG2 4.445044 0.035002694 0.565007663 754/У/0.939 
SKIV2L 4.437338 0.035161036 0.566751638 656/5/0.922 
ANKRD28 4.427444 0.035365437 0.569231968 МА 
FOCAD 4.43E+00 0.035392801 0.568859751 МА 
CHRNAI 4.419594 0.035528495  0.570227279 32/5/0.959:%%; 297/М/0.976** 
Clorf189 4.415118 0.035621821 0.570911883 МА 
GNAII 4.409322 0.03574305 0.572041121 200/5/0.978** 











16 动 "Vy 学 研究 34 d$ 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
WBSCR28 4.40849 0.035760488 0.571508395  7/V/0.995**; 28/F/0.954**; 46/E/0.908 
RPAIN 4.407724 0.03577655 0.570955228 29/С/0.922 
TRPV3 4.388898 0.036173693 0.576476664 33/М/0.985%%; 122/Е/0.967** 
MON2 4388746 0.036176918 0.575713757 2/У/0.937 
ADCYS 4.384786 0.03626105 0.576238718 92/6/0.914; 840/E/0.911; 1002/N/0.935 
SGPP1 4.382308 0.0363138 0.576264207 191/0/0.933 
CCDC18 4.382178 0.03631657 0.575497597 МА 
CDC45 4381022 0.036341207 0.575079191  207/Y/0.972**. 208/0/0.971** 
СНВАСІ 4.374194 0.036487089 0.576577884 20/8/0.943 
RALYL 4.370624 0.036563607 0.576977809 2/$/0.980** 
GSN 4.36411 0.036703658 0.57837778 МА 
ЅРЕВТ 4.358016 0.036835188 0.579639747 МА 
TMTC3 4.36E+00 0.036869197 0.579365748 МА 
BETI 4.354626 0.036908569 0.57917667 37/Т/0.953%%; 41/S/0.964** 
ZNF341 4.346654 0.037081739 0.581084775 480/Т/0.968** 
RDH8 4.346532 0.037084396 0.580319287 МА 
RANBP9 4.341302 0.037198474 0.581297092 МА 
RAPGEF6 4.33832 0.037263682 0.581509568 МА 
SLC9CI 4.327098 0.037510153 0.584546194 МА 
RGCC 4.325224 0.037551479 0.584381918 41/М/0.997** 
SYCP1 4.315258 0.03777205 0.587003709 МА 
MYL6 4.30977 0.037894092 0.588089167 1/М/0.983%% 
IFLTDI 4.304396 0.038013999  0.589138556 22/0/0.986%%; 89/А/0.972** 
GANC 4.29E+00 0.038266079 0.592230649 241/Т/0.918; 252/V/0.918 
SPAG6 4.28998 0.038337624 0.592524023 183/5/0.946 
WNK4 4.287136 0.03840181 0.592702999 NA 
AGXT 4.286438 0.038417575 0.592135185 115/У/0.947; 128/L/0.978** 
Clorf101 4.282654 0.038503187 0.592643995 16/Т/0.915 
СОП, 4.273544 0.038710118 0.595016235 МА 
CTSZ 4.272108 0.038742843  0.594707914 107/Е/0.980** 
PALB2 4.271788 0.038750139 0.594010635 МА 
TSHB 4.264132 0.038925134 0.595882459 112/А/0.976** 
FLT4 4.248394 0.039287471 0.600613203 251/У/0.900 
DCTN5 4.244686 0.039373354 0.601110537 МА 
KANSLIL 4.239762 0.039487706 0.602040571 679/8/0.927 
C4orf50 4.237534 0.039539562 0.602016549 МА 
AGBL5 4.23116 0.039688311 0.603465851 441/5/0.908 
OASL 4.230554 0.039702483 0.602867761 МА 
DPYSL2 4.2259 0.039811504 0.603709579 2/Т/0.960%% 
FAM65C 4.224072 0.039854411 0.60354792 МА 
SRRMI 4.221958 0.039904092 0.603489134 666/В/0.913 
GNBIL 4.20984 0.040190132 0.607000287 111Л,0.977%% 
SELP 4.205674  0.040288965 0.6076784 NA 
CTNND2 4.201834 0.04038029 0.608241608 334/М/0.921 
MAP3K4 4.195564 0.040529873 0.609679685 739/0/0.962** 
ЅЕСЗІВ 4.194496 0.040555411 0.609250417 МА 
ATP6V1E2 4.191188 0.040634617 0.609627464 6/Q/0.939; 27/A/0.954**; 159/E/0.972** 
IGBP1 4.186578 0.040745268 0.610474651 61/К/0.956%% 
АЕВРІ 4.179004 0.040927751 0.612394381 741/5/0.923 
COL4A6 4.172686 0.041080629 0.613866637 МА 





AR. 基于 全 基因 组 ] 





E 选 择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 棕 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 17 








基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
ATP8B4 4.168354 0.041185798 0.614623021 МА 
PRKDC 4.156228 0.041481689 0.61821983 NA 
МАС 4.150038 0.041633594 0.619664075 499/Ү/0.949 
VWF 4.14108 0.041854463 0.62212959 820/Е/0.936 
ЕАМ172А 4.13673 0.04196216 0.622908638 11//0.939 
FAMI22B 4.12979 0.042134584 0.624645207 54/У/0.985%% 
HDAC7 4.126092 0.042226765 0.625189167  63/L/0.921; 76/F/0.972***; 347/Н/0.970** 
ТЕЕМІЛ 4.118508 0.042416476 0.627173797 МА 
Сбогі201 4.11796 0.042430219 0.626554747 3/$/0.968**; 6/S/0.989**; 40/N/0.969** 
EHMTI 4.117486 0.042442109 0.625910006 142/К/0.953%%; 314/Т/0.952** 
PTPRF 4.11232 0.04257193 0.627003842 34/У/0.958:%%; 893/L/0.919 
VATIL 4.105652 0.042740114 0.628659092 264/У/0.978** 
C3orf20 4.10E+00 0.04282462  0.629080821 70/L/0.914 
Cl7orf64 4.10115 0.042854061 0.628693623 31/0/0.948 
NOMI 4.094974 0.043010897 0.630173957 388/Н/0.940 
PLCB3 4.093518 — 0043047959  0.62989786 342/С/0.918 
МЕЕН 4.08962 0.043147347 0.630533279 231/А/0.967%%; 251/G/0.966** 
COL15A1 4.08938 0.043153474 0.62980595  47/T/0.939; 177/С/0.912; 1029/D/0.951** 
ANGPT4 4.074154 0.043544072 0.634684417 МА 
LYRM7 4.068102 0.043700357 0.636139431 МА 
EPHAI 4.055252 — 0.044034152 0.640171341 138/V/0.969**; 193/6/0.965**; 489/0/0.973** 
MARKI 4.049336 0.044188729 0.641590727  560/N/0.934 
RFC3 4.03127 0.044664312 0.6476612772 NA 
MLKL 4.02974 0.044704836 0.647415667 МА 
О8СРІ 4.023052 0.04488243 0.649153195 50/К/0.965%%; 121/8/0.959** 
CIITA 4.022388 0.044900102 0.648576223  326/D/0.906 
GGH 4.01821 0.045011468 0.649352388 74/У/0.918 
CST6 4.01492 0.045099369 — 0.649788483 22/5/0.939 
FAMIS1A 4.013294  0.045142879 0.649584694 424/В/0.917 
FMNL3 4.011564 0.04518922  0.649422116 — 453/E/0.921 
R3HCCI 4.009744 0.045238026 0.64929533 149/р/0.913 
CECR2 4.00E+00 ^ 0.045420545 0.651085605 МА 
SZT2 4.001152 0.045469183 0.650954617 МА 
GALNT14 3.999782 0.045506156 0.650657181 МА 
ССрС146 4.00E+00 0.04559659 0.651123924 МА 
HUS1_1 3995728 0.045615749 0.650572972 10/R/0.945; 95/А/0.951**; 98/1 /0.974** 
CAPN13 3.99E+00 0.045682224 0.650697374 МА 
VPS45 3.992646 0.045699252  0.650118026 МА 
ABHDS 3.978432 0.046086453 0.654799577 395/К/0.973** 
DNM3 3.973534 0.046220678 0.655879568 МА 
USP38 3.969728 0.046325262 0.656536764 МА 
FBXLA 3.969368 0.046335167 0.655852173 516/А/0.916 
IFT52 3.964986 — 0.046455915 0.65673626 251/Т/0.950** 
SLC46A2 3.964376 0.046472751 0.656150978 186/А/0.935 
NFKBID 3.960722 0.046573731 0.656753719 171/Т/0.912 
ASH2L 3.952154 0.046811419 — 0.659280326 273/5/0.917 
CDCA2 3.950044 0.04687015 0.659283367 МА 
HDC 3.95E+00 0.046932751 0.659340781 МА 
PLAU 3.94423 0.047032381 0.659917605 МА 








18 动 "Vy 学 研究 34 d$ 
基因 名 test2 2 ЛШ test2 P 值 test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选 择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
OAS2 3.938872 0.047182413 0.661199308 35/E/0.915 
ARL8B 3.937678 0.047215915 0.660846851 1/Q/0.956**; 5/G/0.933 
МҮОІА 3.937148 0.047230794 0.660234938 214/К/0.926 
ALDHIA3 3.936908 0.047237534  0.659510896 11/0/0.964** 
ТМЕМ186 3.933612 0.047330191 0.659986713 МА 
ILIRAP 3.931742  0.047382846 0.659904234  284/T/0.961**; 285/Q/0.946 
SEPNI 3.930902 0.047406518 0.65941882 30/М/0.910 
PDGFRA 3.928526 0.047473545 0.659536914  68/E/0.938; 162/S/0.936; 250/T/0.926; 282/A/0.928 
PPP1R13B 3.925266 0.047565673 0.660003 93/5/0.935; 367/M/0.906 
MDFI 3.023744 0.047608749 0.659788162 1/М/0.979%% 
GALNT2 3.918494 0.047757652 0.661038662 289/К/0.967%% 
OIT3 3.91E+00 0.047931453 0.662630277 МА 
PKLR 3.899854 0.048290313 0.666773225 68/5/0.911 
CTBS 3.898768 0.048321539 0.666387734 МА 
SIGLECI 3.89707 0.048370405 0.666246156 МА 
ІМХІ 3.896168 0.048396385 0.665790071 МА 
FST 3.896024 0.048400534 0.665035138 МА 
TBCID20 3.89243 0.048504205 0.665647837  41/1/0.974***; 282/E/0.963***; 204/E/0.971** 
RIN3 3.885384 0.048708131 0.667633233  205/L/0.955** 
MRPS5 3.885054 0.048717705 0.666953071 МА 
ADAMTS13 3.88493 0.048721302 0.666192855 4/С/0.977%% 
PFKL 3.88462 0.048730298 0.665508198 281/В/0.970** 
МІХІР 3.884576 0.048731575  0.664719916 МА 
MED24 3.872044 0.049096704 0.668890641  4/S/0.938; 5/5/0.954** 
RAVERI 3.871958 0.049099219 0.668117033 17/А/0.937 
ENSG00000248602 3.871952 0.049099395  0.667313487 237/А/0.954** 
DBXI 3.864946 0.04930479 0.669297668 73/А/0.975** 
TEX35 3.860782 0.049427295  0.670153232 66/0/0.930 
TXNDC2 3.855958 0.04956962 — 0.671275136 МА 
TYMS 3.855546 0.049581796 0.670633967 МА 
13/K/0.900; 19/Е/0.912; 33/Q/0.919; 51/R/0.903; 61/F/0.929; 65/R/0.920; 
69/5/0.923; 143/Q/0.928; 147/0/0.922; 156/5/0.923; 159/E/0.902; 175/К/0.922; 
FRK 3.850978 0.049717002 0.671656433 190/Ү/0.920;  197/K/0.923;  198/M/0.986**; 211/М/0.924; 214/0/0.907; 
227/0/0.994%%; — 228/F/0.920; 230/Ҹ/0.934; 241/К/0.013; 248/Т/0.994%%; 
251/W/0.920 
IGBPI 1 3.845286 0.049886023  0.673132717 61/К/0.958** 
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附 表 2 大 狐 晤 中 正 选 择 基因 的 详细 情况 


Table S2 Details of positively selected genes in Pteropus vampyrus 








Gene пате 基因 名 Test22 LInl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
BAZ2B 149.61881 2.10E-34 2.37E-30 NA 
COPS7B 133.435608 7.26Е-31 4.09E-27 NA 
LRIGI 87.468912 8.56Е-21 3.22E-17 46/T/0.952** 
DAZAPI 75.030914 4.63E-18 1.31E-14 NA 
MRPLIO 41.723214 1.05Е-10 2.37E-07 NA 
ACCS 40.425348 2.04Е-10 3.84E-07 76/T/0.968**; 190/А/0.971** 
RGMA 36.276660  1.71E-09 2.76E-06 255/В/0.943 
ibis 44161614 507Е.09 714E.06 45/9/0992 С. е 124/L/0.963***. 130/N/0.991***; 
VEZT 25.775342  3.84E-07 0.000480171 374/S/0.992**; 376/5/0.945 
ASUN 25.563972 4.28Е-07 0.000482178 11/L/0.909; 14/1/0.991***; 16/S/0.997**; 350/Н/0.995** 
KIAA1024 25.039766 5.62Е-07 0.000575232 129/Y/0.913; 189/0/0.988**; 234/E/0.976**; 374/К/0.978** 
10/S/0.997**; 31/Q/0.999***: 55/0/0.996**; 71/1 /0.983**; 103/L/0.911; 130/K/0.998**; 
АС$ВС1 24.234474  8.53E-07 0.00080082 131/5/0.923; 141/T/0.903; 167/M/0.903; 190/V/0.994**; 206/Т/0.997**; 263/1 /0.969**; 
298/T/0.994**; 350/A/0.993** 
KIRREL3 22.61902 1.98E-06 0.001711886 145/T/0.961** 
MLL5 22.046218 2.66Е-06 0.002142047 988/S/0.918 
DUSP10 21.514282 3.51E-06 0.002638005 NA 
KDM3B 20.931018 4.76Е-06 0.003352794 МА 
ANGEL2 20.574978 | 5.73E-06 0.003800339 NA 
H6PD 1.96Е+01 9.72E-06 6.08E-03 133/L/0.987**; 481/S/0.975**; 684/0/0.992** 
NF1 1.91E+01 1.26E-05 7.46E-03 NA 
ZC3H15 17.538008 2.82E-05 0.015865137 126/N/0.952**; 133/P/0.993** 
ВТАЕІ 17.166084 3.42Е-05 0.018375781 1333/S/0.915 
SRGAP3 17.030076 3.68Е-05 0.018842725 621/Н/0.943; 623/1 /0.962** 
BDP1 16.676238 4.43E-05  0.021717309 534/T/0.903; 589/1/0.952** 
IREB2 16.257436 5.53Е-05 0.025957367 141/T/0.964**; 336/V/0.901 
CHD8 15.897846 6.69Е-05 0.030130104 2142/H/0.922 
KDM2A 15.759376 7.19Е-05 0.031170829 690/Е/0.976::%; 785/R/0.923 
PELII 15.587966 7.88Е-05 0.032863846 99/А/0.989** 
PTPRR 15.517438 8.17Е-05 0.032894669 368/V/0.978**; 383/H/0.909 
IPO7 15.290502 922E-05  0.030546439 604/S/0.937 
ZCCHCII 15.271186 9.31Е-05 0.033846903 315/5/0.900 
ЕЕСС5 15.207318 9.63Е-05 0.03391698 43/C/0.990***. 179/С/0.938; 21 1/N/0.972** 
CCBL2 15.164122  9.86E-05 0.038291635 25/R/0.981**; 302/Q/0.946 
STRN 15.018856 0.000106442 0.034265301 200/8/0.975** 
CLCN7 15.011644 0.00010685 0.036481133 384/8/0.978** 
RC3H2 1498769 0.000108215 0.040641873 NA 
ZNF148 14.797596 0.000119688 0.037459014 258/E/0.976**. 283/Y/0.967** 
CRB2 14.605622 0.000132519 0.040353708 426/L/0.920; 556/E/0.991*** 
DDR1 14.475676 0.000141981 0.041017988 125/Y/0.992**. 135/R/0.998**; 142/1 /0.996** 
SCAF11 1.45E+01 0.000143664 4.26E-02 400/D/0.928 
LGALS4 14.153444 0.000168488 0.046301432 NA 
АВСС10 14.140978 0.000169609 0.047774485 592/T/0.921 
PONI 13.836852 0.000199387 0.052244024 59/5/0.940; 217/A/0.948; 221/Н/0.993**; 299/V/0.947 
DHX36 1.38E+01 0.000206295 5.28Е-02 52/8/0.933; 377/Е/0.926 
GSKIP 13.765138 0.000207145 0.055569048 132/0/0.976**; 133/5/0.963** 
ЕАМ50А 13.505814 0.000237825 0.055824574 64/G/0.990**; 91/C/0.920 
AKAP4 13.50337 0.000238135 0.059623816 87/S/0.961** 
PPWD1 13.432868 0.000247254 0.059272528 154/S/0.974*** 
SEZ6 13.345722 0.000259013 0.058365949 263/F/0.964**; 291/P/0.932 
ЅҮСЕІ 13.32069 0.000262494 0.064293805 1/S/0.921; 118/А/0.957** 











20 3j yy 学 WP 究 34 3$ 
Gene name 基因 名 У ны Test2 Р ffi Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
SYCEI 1 13.32069 0.000262494 0.06035745 1/S/0.921; 118/A/0.957** 
SFPQ 13.225236 0.000276205 0.06101963 65/R/0.976**; 72/К/0.920; 74/E/0.997**; 98/8/0.953** 
ZNFXI 13.05461 0.000302539 0.065552019 905/R/0.905; 1403/H/0.907 
FAMS9A 12.94685 0.00032046 0.068125014 408/5/0.995** 
BLM 12.686734 0.000368259 0.076836544 311/T/0.956***; 329/Н/0.983**; 732/Т/0.945; 778/1/0.904 
SHQ1 12.530088 0.000400451 0.080569301 200/T/0.941; 222/A/0.982** 
EMIDI 12.497722. 0.000407449 0.083467685 139/P/0.921 
ADAMTS9 12.428192 0.000422901 0.082152187 43/S/0.932; 833/S/0.945 
LRRC36 12.347028 0.000441689 0.082941847 NA 
HERCI 12.339304 0.00044352 0.084697353 NA 
NIPBL 12.339096 0.00044357 0.087678959 1231/K/0.934 
ZZEFI 12.204866 0.00047665 0.086619654 МА 
TAXIBPI 12.187 0.000481237 0.088886869 29/1/0.915; 248/5/0.975**; 556/L/0.937 
FAM114A1 2.007238 0.000529943 0.090467756 3/P/0.968**; 6/G/0.981***; 317/A/0.987** 
7/Y/0.908; 33/8/0.915; 62/С/0.915; 130/V/0.991**; 140/G/0.900; 151/L/0.913; 159/Y/0.915; 
мо ries pousse nosse S INTE ааа ай 
369/1/0.901; 375/K/0.901; 387/T/0.915 
UFLI 1.990492 0.000534727 0.095631204 2/W/0.944 
CLCAI 1.19E«01 0.000550784 9.55Е-02 200/Е/0.984%% 
РІРОХ 1.885978 0.000565581 0.095110499 146/K/0.974**; 187/Q/0.988**; 188/A/0.901; 219/С/0.939 
РІСА 11.76935 0.00060214 0.099769288 19/N/0.929 
TPP2 1.733318 0.00061391 0.100245347 972/D/0.971** 
CUBN 1.656856 0.000639664 0.097393098 NA 
BEND6 1.646272 0.000643313 0.099290562 158/L/0.978** 
TATDNI 11.622878 0.000651455 0.101943693 1/N/0.997** 
PARP9 11.61976 0.000652548 0.105032297 63/E/0.952***; 157/0/0.918; 206/L/0.931; 466/5/0.960** 
COL32AI 11.5733 0.000669056 0.106172553 656/P/0.964**; 1115/E/0.983*** 
BAGALT6 1.14E+01 0.00071596 1.08Е-01 МА 
АРОВ 11.397454 0.000735448 0.109030214 1800/1/0.936 
EPHX2 11.353862 0.000752912 0.110169666 90/Ү/0.903 
RUNX2 11.29374 0.000777689 0.112336126 105/R/0.921 
ZFAND4 11.223172 0.000807823 0.115211929 3/1/0.939; 48/V/0.995**; 55/R/0.912; 59/E/0.937; 60/Y/0.936; 64/8/0.998***; 68/V/0.936 
LZIS2 11.126406 0.000851073 0.11838326 130/N/0.976***; 185/K/0.964**; 192/8/0.986** 
C2orf76 11.118074 0.000854905 0.120402708 32/L/0.979** 
MLL 11.052294 0.000885775 0.121707692 1299/5/0.926 
PNN 11.01121 0.000905625 0.12293588 390/S/0.955** 
HSPA4L 10.92423 0.000949146 0.12730992 431/S/0.938 
BPIFC 10.853838 0.000985912 0.130685549 297/N/0.912; 298/1/0.948 
DCSTI 10.812484 0.001008179 0.130565033 263/К/0.993%% 
РССВ 10.801536 0.001014159 0.132866643 МА 
ABCAI 10.7648 0.001034487 0.132449661 NA 
PTPRN 10.66753 0.001090326 0.138030395 453/Р/0.931 
EMIDI. 1 10.618186 0.001119808 0.140187581 139/P/0.934 
PANX2 1.06E«01 0.001132706 1.40Е-01 144/К/0.995**; 177/1/0.992** 
SVEPI 10.556686 0.001157686 0.14177875 МА 
УЕСЕВ 10.492122 0.001198846 0.14524085 50/G/0.985** 
IRGI 10.443152 0.00123105 0.146002549 356/L/0.901; 380/G/0.942 
KLHDCS 10.40637 0.001255814 0.145868581 204/S/0.999** 
KIAA1715 10.378794 0.001274709 0.146552555 17/1/0.989**; 239/V/0.934 
DTX3L 10.377522 0.001275588 0.149708839 161/E/0.920 
MYCBP2 10.369556 0.001281104 0.153555257 


2679/R/0.912; 2695/M/0.923 


Gene name 基因 名 


H 


Test2 2 Alnl 








Test2P 值 Test2 FDR 


基于 全 基因 组 正 选择 基因 扫描 大 狐 曲 和 小 棕 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 》 21 


PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 








USHIG 
NCKAPSL 
GABBR2 
КІБ5В 
ІТРКС 
MYOIH 
PLA2G2B 
PGMI 
PPMIG 
VPS13A 
MAPKSIP3 
TIFAB 
PM20DI 
ALGS 
CREM 
ARHGEFIOL 
ABCA12 
ZDHHC1 
RFCI 
RIPK2 
GHRH 
RPP25 
TTBK2 
WNKI 
VPS51 
SFTPB 
KIAA0753 
5ТК10 
PRPF40B 
CCNE2 
TCEA3 
USB1 
KDMIB 
PGPEPI 
PDZRN4 
MPP6 
GYGI 
WDR43 
PRMT7 
BHMT2 
LAG3 
GNPTG 
РІ4КА 
CIITA 
MYO6 
COLI17AI1 
HSPA13 
CHRNA7 
FKBP4 
WDHDI 


0.293926 
10.243022 
0.224958 
0.214668 
10.160292 
10.14359 
0.074186 
10.033132 
0.022916 
9.987934 
9.962448 
9.958666 
9.934468 
9.90868 
9.896228 
9.837618 
9.787024 
9.78673 
9.714614 
9.68142 
9.67954 
9.608182 
9.608158 
9.58E+00 
9.554644 
9.543264 
9.440628 
9.414334 
9.388428 
9.385308 
9.359308 
9.345566 
9.32055 
9.247866 
9.221484 
9.218178 
9.177428 
9.157364 
9.140836 
9.094446 
9.047208 
9.010538 
8.981762 
8.975478 
8.943486 
8.940118 
8.923626 
8.862892 
8.845662 
8.843458 





0.001334688 0.151898302 
0.001372026 0.151555104 
0.001385529 0.154561936 
0.001393281 0.156980947 
0.001434979 0.155460655 
0.001448039 0.158398582 
0.00150361 0.161344559 
0.001537494 0.161896676 
0.001546045 0.164332929 
0.001575693 0.162874614 
0.001597655 0.160721227 
0.00160094 0.167016607 
0.001622123 0.166149655 
0.001645011 0.16402067 
0.001656179 0.168109633 
0.001709788 0.168984019 
0.001757477 0.170702511 
0.001757758 0.172214413 
0.001828085 0.176043007 
0.001861407 0.176239292 
0.001863313 0.177914797 
0.001937123 0.178898095 
0.001937149 0.181882107 
0.001963541  1.83E-01 
0.001994442 0.181220783 
0.002006845 0.183830309 
0.002122308 0.191296366 
0.002152957 0.192518826 
0.002183594 0.19220742 
0.002187313 0.194050836 
0.002218559 0.192280799 
0.002235256 0.195229696 
0.00226598 0.194891552 
0.0023577 0.201243997 
0.002391916 0.201117292 
0.002396239 0.202995676 
0.002450181 0.204490297 
0.002477192 0.20522439 
0.002499669 0.205574941 
0.002563869 0.20932687 
0.002630963 0.213259423 
0.002684274 0.216026537 
0.002726876 0.216364151 
0.00273627 0.218649317 
0.002784608 0.216373644 
0.002789747 0.219804755 
0.002815051 0.220258164 
0.002910261 0.223060647 
0.002937863 0.223654767 
0.002941413 0.226992478 


173/8/0.983%% 
МА 
480/L/0.953**; 504/5/0.080%%; 531/1 /0.979** 
9/V/0.925; 11/Q/0.912 
10/V/0.984**; 293/S/0.997** 
622/G/0.961** 
81/R/0.997**; 82/К/0.987%% 
59/P/0.982*** 
295/А/0.956** 
МА 
9/K/0.926 
44/А/0.977%%; 130/H/0.973** 
273/У/0.955** 
171/Р/0.966** 
МА 
791/T/0.951** 
316/V/0.935; 633/Y/0.909; 1324/A/0.941 
108/V/0.992** 
NA 
158/5/0.977%%; 267/5/0.978%% 
МА 
182/Р/0.928 
МА 
МА 
51/Р/0.955** 
42/A/0.988**; 214/G/0.906 
МА 
МА 
МА 
226/С/0.947 
97/S/0.970** 
85/L/0.982**; 119/S/0.911 
41/К/0.926; 228/Т/0.983** 
МА 
31/S/0.994**; 394/Ү/0.996%%; 403/0/0.946; 404/К/0.960**; 43 1/R/0.993** 
МА 
1/А/0.988** 
193/К/0.924 
МА 
191/T/0.971** 
39/D/0.924 
2421 /0.959** 
106/S/0.912; 213/Е/0.958** 
150/E/0.938; 212/E/0.945; 518/Е/0.955%% 
565/Т/0.970**; 966/Р/0.966** 
NA 
250/R/0.910 
94/К/0.985%%; 102/А/0.962**; 172/А/0.944; 183/К/0.990%% 
16/Ү/0.995** 
377/Р/0.900; 568/T/0.912 








22 动 物 学 研究 34 卷 
Gene name 基因 名 Test2 2 JInl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概 率 
GAB3 8.816284 0.002985541 0.225758963 52/У/0.967%%; 183/У/0.973**; 209//0.972:%%; 274/А/0.928; 292/L/0.903 
ТТК 8.802096 0.003008847 0.226004516 153/S/0.909 
MDNI 8.756356 0.003085249 0.23020861 МА 
RASGRP3 8.719718 0.003147867 0.230305336 МА 
SLCIOA6 8.711678  0.003161781 0.234366982 177/A/0.974** 
FOXMI 8.699452 0.003183057 0.23440201 261/E/0.934 
RFX3 8.66E+00 0.003258606 2.32Е-01 13/S/0.986**; 15/N/0.993***; 28/0/0.965** 
FAMI90B 8.651594 0.003267754 0.237534065 265/W/0.927 
CD8B 8.634848 0.003297928 0.236673573 14/Y/0.926; 29/K/0.944; 43Л/0.983%% 
RALGPSI 8.628162  0.003310054 0.23906652 NA 
PTGS2 8.592878 0.003374802 0.239144016 27/D/0.988**; 28/Т/0.961%%; 31/5/0.913 
TBC1D4 8.578762 0.003401065 0.239498776 613/Е/0.943 
ЕНВРІ 8.536962 0.00348006 0.24353936 270/Р/0.958**; 408/G/0.928 
GALRI 8.473418 0.003603737 0.250637659 27/F/0.966**; 62/K/0.949; 308/К/0.991%%; 312/K/0.992** 
PAFAH2 8.410128 0.003731364 0.256349259 58/Ү/0.956%%; 67/G/0.929; 287/С/0.955%% 
KANKI 8.400402 0.003751381 0.259305551 666/5/0.934 
ERCC6L 8.376394 0.003801259 0.258004727 NA 
METTL16 8.369612 0.003815471 0.260538852 10/D/0.995** 
Clorf54 8.296598 0.003971942 0.266380154 26/5/0.911 
ZEBI 8.286594 0.003993883 0.269455579 550/А/0.912; 736/Е/0.947 
KCNGI 8.26998 0.004030595 0.268714298 295/Т/0.977%% 
ГЕЕВ 123 8.24244 0.004092209 0.266513954 35/Y/0.973** 
HCARI 8.24172 0.004093832 0.269738053 43/R/0.963**: 79/0/0.998** 
UBE2U 8.232206 0.004115348 0.272750735 15/V/0.937 
EFS 8.217092  0.004149765 0.271833725 143/V/0.923; 147/5/0.948 
HENMTI 8.20023  0.004188508 0.27121794 71/8/0.937 
DDX5 8.180714 0.004233809 0.271035971 NA 
SH3BPSL 8.1739 0.004249744 0.273610631 177/А/0.989%% 
АГСАМ 8.134976 0.004341942 0.273299806 34/P/0.941 
UNCI3C 8.128766  0.004356839 0.275778133 NA 
Clorf177 8.125964  0.004363578 0.277765149 86/L/0.923 
SPHKAP 8.10404 0.004416671 0.276459063 108/H/0.900; 691/S/0.938 
DOCK6 8.043366 0.00456706 0.281186133 261/Н/0.961%% 
ANKRD35 8.036984 0.004583179 0.283728971 NA 
STS8SIAI 8.04Е-00 0.004586079 2.85Е-01 МА 
ADAMTS2 7.994696 0.004691458 0.287275306 515/V/0.931; 724/R/0.925 
VPS35 7.951722 0.004804165 0.291013565 407/Е/0.962%% 
MORC4 7.95E+00 0.004808711 2.93E-01 NA 
SHMTI 7.913906 0.004905624 0.2909035 98/С/0.961%% 
VWF 7.905854 0.004927508 0.293747241 816/5/0.917 
ST5 7.896878 0.00495202 0.296778764 504/А/0.938 
МЕВ 7.89193 0.004965585 0.299183149 222/N/0.953**; 797/Е/0.952%%; 855/S/0.932; 2869/A/0.905; 4976/Ү/0.922 
C7orf10 7.86829 0.005030921 0.296771656 20/М/0.991%%; 97/G/0.926; L d E 111/L/0.908; 117/Y/0.907; 
PRKDC 7.848622 0.005085946 0.296908579 NA 
USP7 7.847716 0.005088496 0.298604585 531/0/0.915 
RSPHOA 7.81831 0.005171954 0.298832847 19/V/0.995** 
RXFP2 7.81E+00 0.005190176 3.01Е-01 МА 
АРС 7.727098 0.005439812 0.312705904 148/K/0.941; 150/E/0.934; 2425/T/0.923 
COGI 7.703674 0.005510855 0.315181715 169/E/0.956**; 194/1/0.954** 
SPEF2 7.691504 0.005548138 0.315711457 NA 














3 期 曾 燕 妮 等 ; 基于 全 基因 组 正 选 择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 标 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 23 
Gene пате 基因 名 Test2271Inl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
MINPP1 7.68E+00 0.005578904 3.16Е-01 44/С/0.926; 177/М/0.922. 
АТРІЗА4 7.656874 0.005655642 0.318610579 NA 
CIZ1 7.565898 0.005948301 0.33343041 NA 
CNNMI 7.54Е-00 0.006023035 3.34Е-01 114/У/0.992** 
СЕМРО 7.54E+00 0.006035845 3.37Е-01 95/А/0.960** 
SOAT2 7.520498 0.006100082 0.336909917 43/F/0.954** 
ЕОХК1 7.50794 0.006142759 0.337612044 204/0/0.987** 
RFX3 1 7.50E+00 0.006176975 3.38Е-01 9095515. aro 5 s ME P 28/Q/0.989 
ZMYMA 7.418946 0.006242461 0.339776846 NA 
UNC79 7.446016 0.006357703 0.344385746 527/Е/0.907 
KIAA1755 7.42164 0.006444405 0.347412028 NA 
CIQTNF7 7.406434 0.006499102 0.347039725 215/L/0.971** 
COL6A3 7.399796 0.006523128 0.349981326 333/G/0.902. 
SH3TC2 7.377918 0.006602957 0.344423679 NA 
PTPRK 7.374332 0.006616136 0.351622683 NA 
MCF2 7.365138 0.00665005 0.350122016 410/К/0.952**; 497/A/0.941 
SSH3 7.354638 0.006688998 0.350534597 34/E/0.953**; 295/7/0.942 
HIBCH 7.348582 0.006711567 0.355019857 39/R/0.926; 40/0/0.961**; 77/5/0.965**; 84/E/0.980** 
GNAT2 7.31E+00 0.006861804 3.56Е-01 8/E/0.985**; 9/А/0.991** 
GRHLI 7.297124 0.006906508 0.35695239 136/У/0.981** 
DNASE2B 7.237696 0.007138853 0.365606637 NA 
FAMS7A 7.236248 0.007144613 0.367572404 9/Ү/0.942. 
ЕРХ 7.16246 0.007444503 0.367882535 113/7/0.965**; 183/F/0.964***; 189/М/0.964%5% 
MSH2 7.16096 0.007450731 0.371448623 372/Q/0.930 
MED24 7.155608 0.007472996 0.374214432. 422/S/0.966** 
WDR46 7.150274 0.007495254 0.377004573 25/Р/0.917; 85/E/0.979** 
ZMATI 7.14472 0.007518501 0.381580883 NA 
CAT 7.14E+00 0.007547747  3.85E-01 220/V/0.991***. 362/P/0.988**; 412/V/0.989**; 423/E/0.973**; 427/G/0.992** 
SMPD1 7.128562 0.007586555 0.383308138 1/M/0.929 
EHHADH 7.110242 0.007664476 0.380421394 167/К/0.988**; 238/A/0.963***: 261/5/0.942; 292/1/0.908 
RSPH4A 7.089422 0.007754025 0.376571571 58/8/0.960**; 87/D/0.912 
СССІ 7.088382 0.007758527 0.380066602. 164/R/0.987**; 384/E/0.989**; 420/R/0.954** 
HEATR4 7.081156 0.007789874 0.383268622 60/P/0.932. 
PLCG2 7.070874 0.007834703 0.382136797 768/%/0.919; 771/К/0.961** 
PPARG 7.04927 0.007929756 0.380189643 NA 
EIFIAD 7.047802 0.007936258 0.382127432 130/G/0.953** 
ALX4 7.040434 0.007968972 0.385349398 4/S/0.925 
UPF3B 7.02E+00 0.008057678  3.85E-01 229/S/0.983** 
SLC4A11 7.012488 0.008094312 0.384804283 444/У/0.945 
ZP3 7.00E+00 0.008132053 3.85Е-01 79/R/0.956** 
MELK 6.983498 0.008226467 0.387814224 NA 
VRK3 6.96E+00 0.008340684  3.92E-01 NA 
QSERI 6.941578 0.008421479 0.393712884 NA 
DNAJBI 6.893234  0.00865226 0.402830631 196/У/0.994**; 204/G/0.988***; 205/М/0.904 
SNX2 6.867878 0.00877588 0.401942444 116/F/0.912 
CAPNSI 6.865774 0.008786219 0.404058478 62/М/0.949; 63/Е/0.989** 
СҮРІТАІ 6.86541 0.008788009 0.405797106 205/N/0.930 
MYHIO 6.859388 0.008817675 0.408842564 1500/S/0.951** 
CYPI7A1 1 6.827598 0.00897599 0.409443236 205/N/0.930 
CYP17AI1 2 6.80E+00 0.009096214 4.13Е-01 205/N/0.929 
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Gene name 基因 名 Test2 2 JInl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概 率 
MUMILI 6.796374 0.00913432 0.413318819 218/N/0.957*** 
RLTPR 6.764638 0.009298179 0.414081348 NA 
PKHDILI 6.756928 0.00933844 0.414237 МА 
МЕРІ 28 6.746276 0.009394357 0.415083212 64/Р/0.976%% 
GNRHR 6.745364 0.00939916 0.421913703 56/W/0.958**; 150/M/0.942 
ARFGEF2 6.738466 0.009435573 0.425242408 271/А/0.913; 550/А/0.903 
ILI7RA 6.730902 0.009475668 0.423660109 91/H/0.964**; 326/Р/0.964%% 
CBX8 6.708638 0.009594699 0.422279173 NA 
26/1/0.907; 38/C/0.908; 47/У/0.968%%; 57/L/0.920; 72/L/0.982**; 77/1/0.928; 86/G/0.907; 
NDST4 6.651512 0.009907172 0.434335061 99///0.966%%; 109/T/0.943; 118/А/0.912; 120/L/0.941; 143/S/0.996**: 150/1/0.903; 
164/6/0.995**; 180/D/0.903; 215///0.995%%; 225/М/0.903 
SCLTI 6.642464 0.009957612 0.434854337 NA 
HIFIA 6.618786 0.01009086 0.437283538 NA 
ACE 6.61Е+00 0.010123743  4.40E-01 NA 
RAPGEF6 6.576016 0.010336199 0.434544613 NA 
EN2 6.575148  0.010341241 0.443021914 13/5/0.936 
САВҮК 6.572378 0.010357348 0.44540549 МА 
SLC6A15 6.569324  0.010375136 0.447879906 84/1/0.964%%; 425/L/0.964** 
TTBKI 6.549904 0.010488983 0.444283332 312/G/0.938 
PGR 6.543878 0.010524569 0.449167867 96/1 /0.987**; 270/L/0.920 
PTGDR 6.536958 0.010565587 0.449216878 NA 
PAPPA 6.529262 0.010611398 0.447785109 NA 
ZSCANIO 6.503328 0.010767277 0.449314498 238/А/0.999%% 
VLDLR 6.492998 0.010830019 0.450265046 89/Е/0.988%%; 183/V/0.971**; 209/Т/0.982** 
SLC13A3 6.49085 0.010843113 0.454161158 19/A/0.987** 
TAPBPL 6.474064 0.010945995 0.453413709 NA 
LGI3 6.421516 0.011274588 0.460256474 349/5/0.996** 
PTX4 6.42Е+00 0.011293651  4.63E-01 14/Q/0.920; 96/A/0.939 
NGFR 6.417938  0.011297327 0.466252689 37/Е/0.988%%; 73/F/0.988** 
CDK5 6.408008 0.011360681 0.467156163 129/G/0.985**: 130/I/0.964** 
MASPI 6.39243 0.011460804 0.466169243 186/S/0.981** 
SPEFI 6.365216  0.011637894 0.471669601 62/У/0.908; 115/L/0.936 
PRKCDBP 6.332132  0.011856971 0.467106602 24/G/0.968** 
MEGF11 6.328716 0.011879831 0.471303002 604/С/0.944; 605/Ү/0.956** 
XKR8 6.326238 0.011896442 0.473629722 17/А/0.966%%; 254/D/0.988** 
ЕРСАМ 6.324834 0.011905864 0.477378549 217/D/0.992**: 218/E/0.945 
POLAI 6.32395  0.011911801 0.481040353 NA 
NEDD4 6.31Е+00 0.01199051 4.79Е-01 311/K/0.998** 
МСОА7 6.306566 0.012029162 0.484044892 МА 
ІТСА5 6.290674 0.01213749 0.479835433 741/А/0.950** 
ГАТ 6.260656 0.01234485 0.471489561 МА 
PDLIMA 6.25905 0.012356046 0.480053676 41/A/0.968** 
IDS 6.25Е+00 0.012430148 4.78Е-01 40/Q/0.990** 
NCAPD2 6.239134 0.012495757 0.47086856 216/E/0.906 
HEATRT7BI 6.229666 0.012562744 0.468690196 МА 
GUCY1A2 6.23Е+00 0.012563851 4.78Е-01 61/5/0.946 
GPR98 6.23Е+00 0.012567782 4.90Е-01 МА 
HSPG2 6.228312 0.012572354 0.493563458 887/С/0.953%% 
1/А/0.998%%; 6/М/0.913; 7/Т/0.995%%; 16/5/0.921; 24/Q/0.921; 36/K/0.923; 39/G/0.944; 
ГГ ша 
204/V/0.937; 214/5/0.997%%; 217//0.997%%; 218/Р/0.970%% 
ARHGDIB 6.205006 0.012738953 0.483265265 68/Т/0.980%% 

















3 期 曾 燕 妮 等 ; 基于 全 基因 组 正 选 择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 标 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 25 
Gene пате 基因 名 Test224Inl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概 率 
GPANKI 6.1982 0.012788031 0.483499158 177/R/0.912 
PHGDH 6.198164 0.012788291 0.495139793 205/8/0.983** 
MB21D1 6.189844 0.012848553 0.495769322 188/N/0.967** 
PCDHI2 6.174686 0.012959092 0.481881491 NA 
HMOXI 6.162384 0.013049523 0.480486842 NA 
PLA2G4F 6.160302 0.013064891 0.484217539 144/6/0.965%%%; 311/5/0.957%% 
DDC 6.158882 0.013075384 0.489436386 9/A/0.973***. 38/М/0.998** 
HPS5 6.16E+00 0.013075665 5.01Е-01 МА 
ЅМАРІ 6.14934 0.013146117 0.49372432 60/N/0.981** 
CMTM8 6.136976 0.013238353 0.489037799 NA 
CCDC82 6.117728 0.013383272 0.489575736 NA 
OSBP 6.110096 0.013441184 0.49010299 51/A/0.929 
HIF3A 6.107856 0.01345823 0.493921443 МА 
GLIS1 6.065318 0.013786195 0.501061467 NA 
THUMPD2 6.045776 0.013939607 0.505008197 198/А/0.976::%; 230/D/0.928 
FYCOI 6.034182 0.014031453 0.506706352 NA 
DES 6.016576 0.014172118 0.510150976 301/М/0.976%%; 307/W/0.992** 
OC90 5.978744 0.014479311 0.519549024 236/L/0.901 
CEP164 5.955174 0.014674155 0.524868908 NA 
RNF111 5.915678 0.015006727 0.533377909 NA 
RPAI 5.912704 0.015032082 0.535969826 10/E/0.972**: 491/T/0.921 
TUBBI 5.873474 0.015370691 0.532866387 305/S/0.924 
TMIGDI 5.871688 0.015386292 0.541741738 82/G/0.944 
MAP3K13 5.863958 0.015454005 0.539072059 683/Q/0.901; 700/V/0.907 
APIG2 5.863944 0.015454128 0.545835924 154/C/0.945 
ABTB2 5.861978 — 0.015471399 0.548164303 NA 
EI24 5.846588 0.015607284 0.542738477 NA 
MEFV 5.8436 0.015633808 0.548741805 155/Е/0.974:%%; 183/V/0.957***; 208/5/0.932 
C20orf24 5.837702 0.015686302 0.548874412 40/S/0.925 
TCIRGI 5.822926 0.01581861 0.546712497 432/В/0.971%% 
URB2 5.805926 0.015972255 0.548656714 17/Т/0.946; 113/С/0.928; 139/Е/0.957%%; 161/V/0.995** 
KIAA1244 5.801246 0.016014823 0.551801245 258/В/0.912; 266/0/0.928 
B3GALNTI 5.79E+00 0.016082844 5.51Е-01 133/К/0.901 
ТА$Р1 5.784858 0.016164805 0.551905616 12/6/0.959%% 
ILI2RBI 5.772882 0.016275323 0.552331528 232/G/0.942 
RPA2 5.762588 0.016370942 0.550601217 139/A/0.935; 189/D/0.934 
KRT4 5.760368 0.016391639 0.55460841 МА 
PANXI 5.757208 0.016421146 0.558963919 115/K/0.971** 
LAMP2 5.748992 0.016498122 0.556539927 17/Т/0.939 
РНЕ12 5.740152 0.016581359 0.556018352 NA 
PLA2G6 5.734222 0.016637438 0.556243353 291/N/0.969***: 293/F/0.970** 
MMP24 5.704136 0.016924985 0.562518609 1/Q/0.933 
КОРІ 5.701884 0.016946714 0.564907177 180/6/0.970** 
НАСІЛ 5.684048 0.017119826 0.567320838 481/F/0.911 
CERCAM 5.67457 0.017212559 0.56872113 11/H/0.992**; 20/Y/0.989** 
SAMDIS 5.654666 0.017408991 0.571857439 NA 
ORCI 5.648514 0.017470172 0.572198908 NA 
OVOLI 5.646066 0.017494578 0.576349164 NA 
Cllorf63 5.59356 0.018026625 0.5870115 NA 
PIGT 5.589842 0.018064927 0.589963859 242/T/0.995** 
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Gene пате 基因 名 Test224Inl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概 率 
NUDT2 5.573138 0.018238049 0.592184718 NA 
RPA2 | 5.538626 0.018601183 0.600514414 136/A/0.925; 183/D/0.929 
PDLIM2 5.53565 0.018632844 0.603265104 38/G/0.990***: 63/S/0.997***: 64/Q/0.943; 177/0/0.943 
RNF44 5.51551 0.018848578 0.606762666 307/М/0.935 
ATAD2B 5.503996 0.018973071 0.609030175 325/С/0.907 
DPP3 5.489992 0.019125632 0.60872457 NA 
SUPT6H 5.485876 0.019170713 0.611887883 1365/L/0.915 
ІСЕВР5 5.48249 0.019207881 0.614815885 87/S/0.984**; 152/У/0.981** 
CCDC152 5.472248 0.01932076 0.613202823 МА 
ZSCAN30 5.444906 0.019625473 0.619384319 27/R/0.931 
PHF3 5.438284 0.019700016 0.614847874 NA 
2/S/0.915; 4/V/0.947; 8/Q/0.931; 16/L/0.937; 17/H/0.926; 19/A/0.934; 24/Ү/0.994**; 
40/H/0.943; 41/L/0.951***; 43/D/0.911; 54/R/0.936; 65/Q/0.987***; 66/R/0.977***; 67/L/0.913; 
76/N/0.994**; 98/Н/0.927; 101/К/0.995%%; 108/K/0.922; 112/А/0.945; 113/H/0.932; 
I ME E ааа аты 
192/L/0.920; 194/T/0.941; 207/E/0.926; 219/E/0.943; 220/Т/0.951**; 227/T/0.931; 
234/V/0.930; 238/D/0.995**; 246/G/0.904; 254/L/0.939; 261/K/0.922; 262/M/0.935; 
270/5/0.940; 272/A/0.949; 277/6/0.942; 286/P/0.937; 287/А/0.995%%%; 288/S/0.946 
CDHI 5.431992 0.019771116 0.625733608 NA 
CASK 5.424122 0.019860421 0.623307419 58/K/0.942 
SYP 5.414494 0.019970242 0.621560005 62/E/0.958** 
CERCAM 1 5.414308 0.01997237 0.625079709 9/Т/0.994**; 18/1 /0.991** 
KIAA0232 5.378242 0.020389416 0.615891551 366/R/0.955**; 1044/H/0.943 
NOTCH3 5.371642 0.020466704 0.616573144 1105/6/0.977** 
PCDHI8 5.366778 0.020523857 0.615006116 457/0/0.957%% 
ATGS 5.365126 0.020543306 0.622208146 274/Т/0.979** 
CCDC107 5.361958 0.020580656 0.625019551 МА 
PCDHS8 5.359786 0.020606304 0.630900081 348/K/0.969*** 
CCDC136 5.358844 0.020617438 0.639935744 NA 
PKLR 5.350388 0.020717662 0.636037869 12/T/0.944 
SFMBTI 5.35E«00 0.020766462  6.41E-01 510/P/0.943 
KRITI 5.340836 0.020831483 0.636065899 NA 
VANGL2 5.33926 0.020850324 0.645386276 1/R/0.931 
ANGPTL3 5.33E+00 0.020935882 6.44Е-01 83/Y/0.988**; 171/E/0.967**; 192/E/0.988**; 302/R/0.979** 
RPA2 2 5.33E+00 0.021013965 6.40Е-01 139/A/0.925; 183/D/0.926 
МАРЗК14 5.310852 0.021192992 0.631696931 788/H/0.962** 
FHL2 5.310436 0.021198053 0.636902567 8/H/0.927 
MAP3K11 5.303482 0.02128284 0.636057722 415/A/0.940 
NMS 5.282494 0.021540874 0.640372096 14/P/0.913 
NPL 5.25565 0.021875632 0.648612477 11/C/0.916 
HSD17B2 5.23274 0.022165591 0.646994073 NA 
ROBOI 5.224764 0.022267471 0.643301516 453/У/0.917 
WEE1 5.218174 0.022352012 0.642449298 2/L/0.962** 
HP 5.216878 0.022368678 0.647886612 33/Y/0.932 
SRRM2 5.213528 0.022411815 0.650809071 430/S/0.900; 1791/S/0.903 
DUOX2 5.209418 0.022464856 0.654034979 NA 
MEN2 5.205996 0.022509118 0.658727879 МА 
CGNLI 5.205836 0.02251119 0.662228656 NA 
MLFIIP 5.204022 0.022534692 0.666399926 NA 
OTUD6B 5.197462 0.022619895 0.667168467 180/М/0.978:%% 
RHBDF2 5.19016 0.022715128 0.666487878 243/Т/0.964** 
HSD17B4 5.173118 0.022939011 0.652661191 63/F/0.972** 
CCDC147 5.16841  0.023001262 0.652783938 632/В/0.964** 
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Gene name 基因 名 Test2 2 JInl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概 率 
FLYWCHI 5.16505 0.023045797 0.659027915 144/Q/0.931 
KIF16B 5.16Е-00 0.023047283 6.64Е-01 28/У/0.946 
SDCBP2 5.155698 0.023170224 0.660908645 18/A/0.927; 56/С/0.976:%% 

ІТСВ4 5.15295 0.023206918 0.665324033 МА 
COBLLI 5.13331 0.02347093 0.656195959 NA 
ZFAND6 5.128112 0.023541325 0.656534914 78/L/0.945 
STAT6 5.127872 0.02354458 0.664854098 607/T/0.915 
HIATI 5.120742 0.023641509 0.662609163 135/У/0.993%% 
MRPL4 5.118184 0.023676385 0.665241463 18/K/0.915; 102/С/0.993** 

TLR6 5.117098 0.023691207 0.670675458 169/5/0.905; 257/S/0.903 
CASDI 5.110254 0.023784841 0.669959516 231/S/0.926 

СҮРІ7АІ 3 5.07682 0.024247807 0.67290651 111/N/0.943 
C20orf196 5.076116 0.024257655 0.674841985 32/5/0.959%% 
ZNF384 5.065524 0.02440633 0.669065974 374/K/0.958** 

STRBP 5.05679 0.024529635 0.662770742 МА 
СМСАЗ 5.053256 0.024579711 0.665720211 274/К/0.974%%; 277/К/0.981%%; 412/N/0.974** 
MGSTI 5.049236 0.024636803 0.668874361 45/С/0.977%%; 63/R/0.926 
NFATCI 5.04716 0.02466634 0.674552558 479/У/0.939; 540/A/0.966** 
PITXI 5.046032  0.024682405 0.679942915 129/S/0.985** 
ADAR 5.04257 0.024731777 0.684650926 МА 

NSDI 5.02957 0.024918088 0.670052747 NA 

GALNTLI 5.029566 0.024918146 0.678146738 92/Е/0.974%%; 335/L/0.931 

SPEN 5.03Е-00 0.024924736 6.85Е-01 МА 

MTERFDI 5.014788 0.025131711 0.674188056 NA 
UROD 5.013942  0.025143994 0.677744929 4/Q/0.948 
KANK3 5.013744 0.02514687 0.686028526 44/0/0.970%% 
RBM6 5.013438 0.025151315 0.694558487 NA 
NEXN 4.983508 0.025590045 0.676814629 371/A/0.965** 
GCM2 4.982842 0.025599897 0.685116486 NA 
CAMKV 4.975456 0.025709427 0.68157204 237/S/0.975** 
BTG2 4.971724 0.025764956 0.684655085 29/0/0.996** 
ЕКЕМ1 4.969046 0.025804878 0.687337035 NA 
SMARCD3 4.965078 0.02586415 0.690548297 41/N/0.926 
SLC35F5 4.953192 0.026042545 0.685563907 NA 

RECQLS 4.949696 0.026095258 0.688560368 443/A/0.947; 694/E/0.956* * 
SLC35A5 4.92642  0.026449059 0.693026856 NA 

SYNEA 4.91989  0.026549209 0.694036988 27/Q/0.911; 142/W/0.909 

PLDI 4.918396 0.026572178 0.69787583 656/Н/0.937 
HTATIP2 4.901156 0.026838725 0.699981296 141/G/0.994**: 164/А/0.967%% 
Cóorf211 4.893582 0.026956704 0.701434614 159/D/0.917 
CYP24A1 4.883962  0.027107331 0.703728806 7/5/0.978%%; 405/T/0.957 ** 

UBASH3A 4.86973 0.027331779 0.707924481 85/T/0.989** 

PAKI 4.859972 0.027486784 0.710306421 50/D/0.949 
ODF3L2 4.833472 0.027912368 0.709906652 85/8/0.972** 
RABSB 4.830792 0.027955788 0.714235514 104/N/0.987*** 
ABHDI2 4.826508 0.028025341 0.714392581 72/N10.973** 

PLEKHAI 4.823672 0.028071485 0.718821404 8/G/0.966** 

CCDC170 4.823588 0.028072853 0.722138882 NA 
CNTRL 4.817934  0.028165087 0.722861131 NA 
СРЕС5р 4.816204 0.028193372 0.726898673 272/L/0.923 
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Gene пате 基因 名 Test2271Inl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
ITGB2 4.77924 0.028804833 0.727677257 36/N/0.992** 
TNFRSF4 4.776334 0.028853486 0.730544336 56/У/0.941 
ESPL1 4.77356 0.028900009 0.733370275 МА 
МЕП 4.750874 0.02928342 0.738112521 NA 
EPS8L3 4.735536 0.029545643 0.74305974 NA 
АСОТІЗ 4.730492 0.029632411 0.743582115 28/1 /0.956** 
STK32A 4.724878 0.029729295 0.744355486 253/М/0.935 
RPILI 4.718518 0.029839453 0.743807777 МА 
ТСРІ 4.716762 0.029869942 0.746218714 100/S/0.972** 
EGLN3 4.707414 0.030032799 0.74697472 8/L/0.920; 10/Е/0.973** 
PKIB 4.689586 0.030345961 0.753101201 31/P/0.977**; 67/T/0.921; 69/N/0.935 
CHD9 4.683562 0.030452545 0.754085329 1191/N/0.932 
BIN2 4.67107 0.030674814 0.748080364 NA 
UBE2J2 4.657878 0.030911375 0.744184746 85/V/0.969** 
BRPF1 4.648976 0.031072081 0.743289044 676/М/0.901 
ADCK5 4.648854 0.03107429 0.744923453 122/R/0.949 
SSHI 4.648582 0.031079214 0.753052702 МА 
CRIMI 4.647284 0.031102725 0.75524656 618/У/0.912 
METTL6 4.646644 — 0.031114324 0.757160027 109/L/0.934 
BMP7 4.64619 0.031122555 0.763960415 10/К/0.976** 
ЕВМ11 4.642002 0.03119859 0.762504376 82/Е/0.946 
GPR158 4.638536 0.031261664 0.76570688 МА 
РЕКР 4.637138 0.031287142 0.771361545 404/5/0.923; 533/К/0.987%% 
РРОХ 4.632224 0.03137687 0.771884694 409/E/0.931 
МҮО9А 4.631988 0.031381186 0.775376795 NA 
SNAI3 4.61E+00 0.031721379 7.65Е-01 47/А/0.926 
ТМСО5А 4.609218 0.031800535 0.763958706 МА 
PNLIP 4.606378 0.031853248 0.770151377 56/L/0.909; 256/0/0.948 
TOR1AIP2 4.595892 0.032048666 0.765026095 32/E/0.924 
CTBS 4.587496 0.032206036 0.767157313 МА 
RBFOX3 4.570868 0.032520088 0.773003867 NA 
LAMA3 4.559222 0.032741948 0.776639004 449/P/0.913; 498/E/0.937; 610/1/0.936 
LGSN 4.549278 0.032932635 0.776259407 230/A/0.926 
IFNARI 4.544926 0.033016454 0.774992463 65/T/0.984***; 70/E/0.982**; 128/V/0.965***. 169/S/0.912. 
MMPII 4.54249  0.033063468 0.78097713 23/S/0.979*** 
SLC22A13 4.53801 0.033150113 0.779754333 136/P/0.915; 211/P/0.915 
TADA2A 4.535842 0.033192129 0.785663261 NA 
ТЕРМ7 4.523468 0.033433001 0.783138504 765/М/0.919 
CSRNP3 4.510102 0.033695236 0.781160955 МА 
CLEC7A 4.509474  0.03370761 0.783059051 25/A/0.953** 
EFTUD2 4.506284 0.033770537 0.78614183 NA 
GGT6 4.504478 0.033806218 0.79023788 NA 
UBXN4 4.499792 0.033898982 0.790765683 173/Р/0.944 
TMEMI73 4.48E+00 0.034193952  7.88E-01 NA 
SPINT2 4.484922 0.034195112 0.791121816 181/V/0.964** 
С15огї41 4.480312 0.034287466 0.791632954 NA 
МҮН8 4.47323 0.034429852 0.791675794 1330/А/0.918 
GSR 4.467032 0.034554971 0.792934545 NA 
SI 4.45737 0.034750968 0.795811294 1159/S/0.903 
DOC2A 4.446868 0.034965323 0.791072889 NA 














3 期 曾 燕 妮 等 ; 基于 全 基因 组 正 选 择 基因 扫描 大 狐 蝠 和 小 标 蝠 功能 分 化 分 子 机 制 〈 附 录 ) 29 
Gene пате 基因 名 Test22AInl Test2P 值 Test2 FDR PS site/aa/BEB 正 选择 位 点 /该 位 点 氨基 酸 /BEB 后 验 概率 
AHR 4.444932 0.03500499 0.79356382 306/E/0.938; 363/N/0.909 
PHLDBI 4.441976 0.035065645 0.796541582 133/W/0.961** 
FTO 4.440166 0.03510284 0.800614768 144/8/0.987%%; 166/Н/0.974%% 
LSS 4.43823 0.035142669 0.803148992 94/E/0.902; 204/Q/0.951** 
HYAL4 4.4331 0.035248438 0.802311406 17/C/0.930; 233/G/0.962** 
RCHYI 4.419678 0.035526746 0.802164016 44/T/0.99] ** 
SLC8A3 4.40661 0.035799923 0.806715466 NA 
SLC29A2 4.388366 0.036184983 0.813764872 NA 
PDCDII 4.35472 0.036906532 0.821790317 NA 
C3orf52 4.354348 0.036914594 0.828519377 32/К/0.919 
ЕХТІЛ 4.348376 0.037044261 0.82649048 МА 
SMG6 4.347552 0.03706219 0.830178318 МА 
ТМЕМ252 4.34199 0.037183446 0.831241835 15/М/0.961%%; 23/1/0.946; 27/1/0.930; 22. 417У/0.989%%; 43/L/0.932; 44/L/0.934; 
РРР265С 4.333556 0.037368107 0.82879225 412/5/0.940 
IFT57 4.329624 0.037454526 0.827451258 271/Е/0.980%% 
UBE2O 4.327392 0.037503674 0.833439645 921/E/0.986** 
RYR3 4.320122 0.037664229 0.824005569 МА 
SMG8 4.318438 0.037701522 0.828037131 240/Ү/0.958** 
RPS6KB2 4.316806 0.0377377 0.835345127 400/5/0.972%% 
TTR 4.312808 0.037826482 0.834033218 91/E/0.951** 
TRMTIL 4.30754 0.037943801 0.83173697 198/Y/0.914; 233/W/0.950** 
DRI 4.306182 0.037974105 0.835652818 65/0/0.980** 
АСҮР2 4.28664 0.038413011 0.833910195 МА 
SPNS2 4.285854 0.038430775 0.837523291 274/R/0.959**; 276/А/0.959** 
CD180 4.284264 0.038466737 0.839931632 NA 
OTOF 4.275404 0.038667774 0.837826559 NA 
DST 4.275108 0.038674509 0.841207911 3059/К/0.908 
LAMAS 4.257458 0.03907836 0.843478704 237/Н/0.916 
FAMI79B 4.249888 0.039252923 0.842405105 NA 
SMC3 4.247808 0.03930103 0.84504715 NA 
CDC16 4.247446 0.039309409 0.846843425 NA 
ATIC 4.246516 0.039330943 0.850559961 492/K/0.945 
CRTAM 4.23E«00  0.039778957 8.52Е-01 71/V/0.936 
COIL 4.222922 0.039881429 0.85264528 NA 
BPHL 4.214218 0.040086544 0.855407362 58/W/0.961** 
KIAA1462 4.20953 0.040197477 0.856153075 NA 
HSPA9 4.195688 0.04052691 0.855087434 11/A/0.944 
HSD3B7 4.195506 0.04053126 0.856783687 33/А/0.964%% 
NGEF 4.19521 0.040538336 0.858544048 51I/R/0.986** 
ІТРКІРІЛ 4.192844 0.040594946 0.862987266 NA 
PCYOXIL 4.189242 0.040681287 0.863194088 NA 
SLITRK6 4.177036 0.040975307 0.862932301 2/0/0.950%%; 688/5/0.950** 
PRDMI13 4.1633 0.041308852 0.868333647 178/Р/0.977%% 
CCNJ 4.15054 0.041621253 0.873271245 134/R/0.961** 
PGAPI 4.144634 0.041766688 0.873071012 446/H/0.944 
GPSM2 4.141586 0.041841954 0.876270064 374/G/0.969** 
CLNK 4.13E+00 0.042189647  8.75E-01 37/М/0.926 
EQTN 4.127378 0.042194684 0.877135622 NA 
TMPRSS2 4.124258 0.04227256 0.880378795 29/Е/0.980%% 
PRTG 4.121492 0.042341725 0.883452258 МА 
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NLRXI 4.105078 0.042754624 0.877443265 204/T/0.908 
NRSNI 4.101908 0.042834853 0.877491439 166/Q/0.919 
RCBTB2 4.092268 0.043079804 0.874558834 268/А/0.983%%; 330/Н/0.979%% 
DNMIL 4.09E-00 0.043085055 8.76Е-01 338/R/0.975*** 
FAMI90A 4.089526 0.043149747 0.879146828 304/G/0.951** 
FAAH 4.0885 0.043175948 0.882873704 NA 
ZNF827 4.088284 0.043181467 0.894348503 NA 
TJAPI 4.083842 0.043295114 0.890157025 363/8/0.991%% 
СМВР 4.081466 0.043356032 0.893039154 153/R/0.982** 
LIPG 4.078966 0.043420227 0.895999455 NA 
MYO3A 4.075934 0.043498217 0.899255806 МА 
WDR90 4.068816 0.043681888 0.891601144 1072/A/0.961** 
МАРАК5 4.058758 0.043942814 0.888875553 615/L/0.925 
SLC16A4 4.05605 0.044013345 0.89190352 226/D/0.959**: 349/S/0.959*** 
PDAPI 4.037944 0.044487996 0.898290776 29/K/0.99] *** 
EREG 4.02506 0.044829031 0.901944102 49/М/0.998%% 
СЕРТ2 4.02Е-00 0.044843757 9.04Е-01 479/L/0.907 
AIFI 4.02Е-00 0.045017181 9.04Е-01 88/G/0.935 
КСТр19 3.994746 0.045642338 0.91179472 228/M/0.902 
KCTDI9 1 3.994746 0.045642338 0.910180924 228/M/0.902 
GPR107 3.994084 0.045660272 0.915399073 МА 
MAP2 3.990364 0.045761184 0.91579265 NA 
EXOCI 3.981244 0.046009578 0.91588325 550/Р/0.902 
NOL10 3.972642 0.046245167 0.917331499 522/А/0.971%% 
TRPM6 3.969798 0.046323336 0.920502698 1405/M/0.907 
MLKL 3.96Е-00 0.046491691  9.21E-01 МА 
RAB7L1 3.95956 0.046605891 0.921243119 149/T/0.945 
CCP110 3.942622  0.047077354 0.928932666 NA 
АТРІЗА5 3.935192 0.04728575 0.929788041 МА 
ADAMTS13 3.929444 0.047447637 0.926503509 22/Т/0.963%%; 69/G/0.956** 
CAPN2 3.929064 0.04745836 0.93155634 237/8/0.957%% 
DSTYK 3.925852 0.047549099 0.931714252 76/H/0.945 
РРМ1Е 3.92358 0.047613393 0.937867308 246/Е/0.984** 
DUOXAI 3.92Е+00 0.047738054 9.34Е-01 197/S/0.923 
HDACIO 3.910862 0.047974992 0.935180346 88/H/0.926; 333/V/0.930 
ORC2 3.906578 0.048097447 0.935948075 NA 
POLQ 3.901704 0.048237167 0.933828463 NA 
UGTS8 3.895264 0.048422437 0.934204787 NA 
IGF2R 3.89E+00 0.048432989 9.36Е-01 510/K/0.952** 
ITGA9 3.894206 0.048452946 0.94124024 149/L/0.953**; 197/S/0.948 
CPTIA 3.891124 0.048541935 0.941345925 3/5/0.986**; 199/N/0.937; 269/5/0.962%% 
ACSS1 3.8799 0.048867477 0.939573142 45/T/0.929 
TUBDI 3.879664 0.048874346 0.941311559 125/S/0.920 
RCEI 3.862876 0.049365649 0.947534532 108/R/0.904 
TLKI 3.85377 0.049634317 0.944645013 90/K/0.914 
СЕР19 3.850472 0.049732003 0.94490806 SI/R/0.975** 
ISG20L2 3.85044 0.049732952 0.951343242 МА 
PCK2 3.848138 0.049801259 0.954270036 NA 
TTLL12 3.84289 0.049957352 0.952401836 30/0/0.956%% 

















3 期 曾 燕 妮 等 ; 基于 全 基因 组 正 选择 基因 扫描 大 狐 晤 和 小 棕 曲 功能 分 化 分 子 机 制 《附录 ) 31 
附 表 3 对 正 选择 基因 所 做 的 富 集聚 类 分 析 的 详细 情况 
Table S3 Enrichment analysis for positively selected genes 

Foregrou Н а CategoryGO 类 别 TermGO 主题 P-ValueP 值 Fold Enrichment 改变 倍数 FDR 
Branch b GOTERM BP FAT С0:0007155-сеП adhesion 2.26E-07 2.037860909 4.00E-04 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0022610-biological adhesion 2.29E-07 2.034953832 4.05E-04 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0005578-proteinaceous extracellular matrix 6.69E-07 2.588946759 9.54E-04 
Branch b GOTERM, MF FAT GO:0005201 -extracellular matrix structural constituent 1.25E-06 4.681088877 1.92E-03 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0031012-extracellular matrix 1.35Е-06 2.469951691 1.93Е-03 
Branch b GOTERM BP FAT СО:0009611-тевропве to wounding 1.21Е-05 2.018635806 0.021365526 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0044421 -extracellular region part 1.42E-05 1.70130787 0.020177544 
Branch b KEGG PATHWAY hsa04510:Focal adhesion 4.21E-05 2.644843962 0.050493685 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0031226-intrinsic to plasma membrane 1.00E-04 1.539061119 0.142771632 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0005887-integral to plasma membrane 1.38E-04 1.534190672 0.196628492 
Branch b СОТЕЕМ МЕ ҒАТ GO:0019838- growth factor binding 2.56E-04 3.354780362 0.391964553 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0006954-inflammatory response 2.58Е-04 2.121465459 0.455779158 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0031988-membrane-bounded vesicle 2.75Е-04 1.791947053 0.391664508 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0044459~plasma membrane part 2.81E-04 1.34307594 0.399239028 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0031982-vesicle 4.01E-04 1.695787728 0.569518226 
Вгапсһ b СОТЕЕМ СС FAT GO:0031410-cytoplasmic vesicle 5.47Е-04 1.696007846 0.777479669 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0005581-collagen 5.48E-04 5.41037037 0.777935174 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0016023-cytoplasmic membrane-bounded vesicle 5.49E-04 1.764518519 0.779665305 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0007160-cell-matrix adhesion .22E-03 3.205623902 2.128826172 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0016192-vesicle-mediated transport .24E-03 1.692320836 2.171568698 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0044420~extracellular matrix part .29E-03 2.83235201 1.821817286 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0005587-collagen type IV .36E-03 15.78024691 1.915485611 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0043062-extracellular structure organization 1.39E-03 2.479605809 2.423179764 
Branch b GOTERM BP FAT С0:0016337-сеП-сеП adhesion .40E-03 2.067395125 2.446094524 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0005604-basement membrane .56E-03 3.338129155 2.200389395 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0015299-solute:hydrogen antiporter activity 0.001789936 6.563700708 2.708574008 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0030935-sheet-forming collagen 0.002298116 13.52592593 3221151571 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0009749-response to glucose stimulus 0.002509853 4.226674478 4.349880764 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0031589-cell-substrate adhesion 0.002657689 2.91122987 4.600449344 
Branch b KEGG PATHWAY hsa04512:ECM-receptor interaction 0.003010833 3.026785714 3.556491727 
Вгапсһ b GOTERM CC FAT GO:0005929~cilium 0.003101748 2.568877405 4.332614936 
Втапсһ b GOTERM BP FAT GO:0009746-response to hexose stimulus 0.003236186 4.046815989 5.575003242 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0034284-response to monosaccharide stimulus 0.003236186 4.046815989 5.575003242 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0005198-structural molecule activity 0.004340882 1.587435502 6.450405847 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0005451 -monovalent cation:hydrogen antiporter activity 0.004357979 11.18260121 6.475025043 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0015385-sodium:hydrogen antiporter activity 0.004357979 11.18260121 6.475025043 
Вгапсһ b GOTERM BP FAT GO:0006936~muscle contraction 0.005082554 2.33088666 8.623004197 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0015300-solute:solute antiporter activity 0.00522269 3.727533735 7.712277726 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0003779-actin binding 0.005459377 1.852332715 8.048259862 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0055085-transmembrane transport 0.005541879 1.587788523 9.366709866 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0016459-myosin complex 0.005778242 3.277435897 7.930256355 
Branch b GOTERM MF ҒАТ GO:0005509-calcium ion binding 0.005823996 1.451061147 8.563607216 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0008092-cytoskeletal protein binding 0.005935021 1.647436785 8.719991582 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0015298-solute:cation antiporter activity 0.00603364 5.032170543 8.858691244 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0001882-nucleoside binding 0.007006596 1.311111432 10.21655932 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0005524-ATP binding 0.007162915 1.328738329 10.4329474 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0010033-response to organic substance 0.00803431 1.483879303 13.3037172 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0005041 --1ow-density lipoprotein receptor activity 0.008067737 9.149400987 11.67592628 
Вгапсһ b GOTERM BP FAT GO:0046903-secretion 0.008112607 1.822753368 13.42474134 
Branch b KEGG PATHWAY hsa04020:Calcium signaling pathway 0.008385734 2.101239669 9.618629659 
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Foregrou Н d CategoryGO 2501 TermGO 主题 P-ValueP ffi. Fold Enrichment 改变 倍数 FDR 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0001883-purine nucleoside binding 0.008398498 1.304403982 12.1262629 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0030169-10w-density lipoprotein binding 0.008554875 5.990679217 12.33842557 
Branchb СОТЕКМ МЕ FAT 2. ООо transmembrane: transporter x улоу 1737 4574700493 13.09750536 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0032559-adenyl ribonucleotide binding 0.009680783 1.310986314 13.85190703 
Branch b KEGG PATHWAY hsa04916:Melanogenesis 0.009695409 2.568181818 11.04182582 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0005539- glycosaminoglycan binding 0.009781293 2.336364895 13.98582194 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0055067-monovalent inorganic cation homeostasis 0.010799247 3.698340168 17.48219252 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0006952-defense response 0.010866448 1.507685713 17.58134384 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0003774-motor activity 0.010881791 2.303458347 15.43939626 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0051020-GTPase binding 0.011254798 2.539168622 15.92684294 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0003012-muscle system process 0.011278042 2.12277178 18.18617728 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0032403- protein complex binding 0.01142636 2.05394716 16.150158 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0030554-adenyl nucleotide binding 0.011562177 1.292345637 16.32655141 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0009975-cyclase activity 0.011891012 5.46975059 16.75219471 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0030198-extracellular matrix organization 0.011945696 2.514668109 19.15839295 
Branch b КЕСС PATHWAY hsa04670:Leukocyte transendothelial migration 0.012186148 2.350539291 13.69192144 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0019861 flagellum 0.01222145 3.602012882 16.08151151 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0009743-response to carbohydrate stimulus 0.012464622 3.170005858 19.90649628 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0042470-melanosome 0.012552081 2.659592176 16.48111672 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0048770-pigment granule 0.012552081 2.659592176 16.48111672 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0044433-cytoplasmic vesicle part 0.012804325 2.025272331 16.78479059 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0015114-phosphate transmembrane transporter activity 0.013182729 71141800835 18.40467437 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0008237-metallopeptidase activity 0.01428865 2.062364976 19.79505221 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0042060- wound healing 0.014797506 1.991626717 23.18970784 
Branch b GOTERM BP ҒАТ GO:0010595- positive regulation of endothelial cell migration 0.015367968 7.315398134 23.97300666 
Branch b KEGG PATHWAY hsa05020:Prion diseases 0.015995478 3.962337662 17.60525569 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0030193-regulation of blood coagulation 0.016471335 3.962507323 25.46669779 
Branch b GOTERM MF ҒАТ СО:0004672-ргоісіп kinase activity 0.016479996 1.494704122 22.48486858 
Branchb | GOTERM MF FAT i Pr Ieeeptol protein: tyrosine o 0145402545 3.004280921 22.56002837 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0006829~zinc ion transport 0.016741885 4.953134153 25.82870599 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0005856~cytoskeleton 0.01745226 1.285501649 22.19988846 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0015297-antiporter activity 0.017832171 2.960100319 24.10230493 
Branch b СОТЕЕМ MF ҒАТ GO:0031267-small GTPase binding 0.018759228 2.491173536 25.19293829 
Branch b GOTERM СС FAT GO:0043601 -nuclear replisome 0.019174526 6.762962963 24.12182551 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0030894-replisome 0.019174526 6.762962963 24.12182551 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0010594-regulation of endothelial cell migration 0.019285596 4.755008787 29.15213972 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0030247-polysaccharide binding 0.019613602 2.123968086 26.18507468 
Branch b GOTERM MF ҒАТ GO:0001871-pattern binding 0.019613602 2.123968086 26.18507468 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0030228-lipoprotein receptor activity 0.019775765 6.709560724 26.37199084 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0030141-secretory granule 0.020183343 1.972530864 25.22699978 
Втапсһ b GOTERM BP FAT GO:0009187-cyclic nucleotide metabolic process 0.020485611 3.753954306 30.67074484 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0002526~acute inflammatory response 0.021830532 2.426024892 32.33621354 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0006811~ion transport 0.021913894 1.393068981 32.43819121 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0004222~metalloendopeptidase activity 0.022265359 2.419312761 29.1866459 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0042383-sarcolemma 0.022321995 2.82631288 27.52060467 
Вгапсһ b СОТЕЕМ CC FAT GO:0043596-nuclear replication fork 0.02323228 6.312098765 28.47685015 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0004197-cysteine-type endopeptidase activity 0.023700455 2.795650301 30.76308715 
Branch b GOTERM МЕ FAT GO:0032553-ribonucleotide binding 0.024026491 1.233375133 31.11663274 
Branch b GOTERM МЕ FAT С0:0032555-ригіпе ribonucleotide binding 0.024026491 1.233375133 31.11663274 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0043235-receptor complex 0.024608135 2.244604087 29.8999292 
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Branch b GOTERM MF FAT GO:0030246-carbohydrate binding 0.024903019 1.634744668 32.05876891 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0006953-acute-phase response 0.025090079 3.566256591 36.21740464 
Branch b GOTERM MF ҒАТ GO:0017076-purine nucleotide binding 0.026755164 1.219999636 34.01006935 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0006289-nucleotide-excision repair 0.027103004 3.025914683 38.50827528 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0030539-male genitalia development 0.027414088 5.943760984 38.85531002 
Branchb | GOTERM BP FAT eR x шанада аве endothelial cell d 5434088 5.943760984 38.85531002 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0032507-maintenance of protein location in cell 0.02762169 3.479274722 39.08587497 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0000910-cytokinesis 0.02762169 3.479274722 39.08587497 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0050818-regulation of coagulation 0.02762169 3.479274722 39.08587497 
Вгапсһ b GOTERM МЕ ҒАТ GO:0017016-Ras GTPase binding 0.027825722 2.488435983 35.11391943 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0015491-cation:cation antiporter activity 0.027875712 5.920200638 35.16504002 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0005930-axoneme 0.028061619 3.46395664 33.3568027 

Branch b GOTERM BP FAT GO:0007010-cytoskeleton organization 0.028509766 1.526837684 40.06295447 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0005178-integrin binding 0.028878052 2.985185915 36.18213376 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0042995-cell projection 0.029012529 1.392374728 34.28042333 
Вгапсһ b СОТЕЕМ CC FAT GO:0031091 -platelet alpha granule 0.029843251 2.958796296 35.07755039 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0045087-innate immune response 0.030790862 2.067395125 42.50533456 
Branch b KEGG PATHWAY hsa05416:Viral myocarditis 0.032051021 2.604353393 32.37659697 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0006621 -protein retention in ER lumen 0.032115896 10.18930454 43.88061822 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0001885-endothelial cell development 0.032115896 10.18930454 43.88061822 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0010155-regulation of proton transport 0.032115896 10.18930454 43.88061822 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0010008-endosome membrane 0.032212512 2.906887589 37.30188511 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0044440-endosomal part 0.032212512 2.906887589 37.30188511 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0034199-activation of protein kinase A activity 0.032275308 5.594127985 44.04396814 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0006261-DNA-dependent DNA replication 0.034100265 2.869401854 45.88232115 
Branch b GOTERM МЕ ҒАТ GO:0000166-nucleotide binding 0.035245761 1.187995718 42.30325892 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0009725-response to hormone stimulus 0.036705682 1.554771266 48.40834348 
Branch b KEGG PATHWAY hsa04540:Gap junction 0.036819424 2.337334014 36.27058634 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0030030-cell projection organization 0.036824651 1.550546344 48.5209886 

Branch b GOTERM MF FAT GO:0005540-hyaluronic acid binding 0.037475725 5.297021624 44.31382886 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0007507-heart development 0.037653171 1.769305595 49.29905498 
Branchb | GOTERM МЕ FAT Не сапак transmembrane, transporter 205069054 1.999537964 44.76857377 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0006820~anion transport 0.038448242 1.995108582 50.03526601 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0019932~second-messenger-mediated signaling 0.039666594 1.719896795 51.14388134 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0015698-inorganic anion transport 0.041458792 2.300810704 52.73255487 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0002281~macrophage activation during immune response 0.041647961 8.915641476 52.8973684 

Branch b КЕСС PATHWAY hsa04810:Regulation of actin cytoskeleton 0.042995464 1.720084567 41.0085449 

Branch b GOTERM BP FAT GO:0007224-smoothened signaling pathway 0.0432448 5.005272408 54.26716253 
Branch b GOTERM CC ҒАТ GO:0031983-vesicle lumen 0.043321994 3.087439614 46.81820935 
Branch b KEGG PATHWAY hsa05414:Dilated cardiomyopathy 0.043536202 2.261116601 41.40759884 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0005657-replication fork 0.044183046 3.69849537 47.49661438 
Вгапсһ b GOTERM MF FAT GO:0015293-symporter activity 0.045981255 2.020214451 51.39686828 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0006814-sodium ion transport 0.047007455 2.011734487 57.34770524 
Вгапсһ b GOTERM BP ҒАТ GO:0019935~cyclic-nucleotide-mediated signaling 0.047007455 2.011734487 57.34770524 
Branch b СОТЕКМ BP. FAT GO:0006164-purine nucleotide biosynthetic process 0.047343719 1.927706265 57.61326334 
Branchb | GOTERM MF FAT а 全 acting, on -Lamma acid (047364007 1.420740317 52.46545932 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0008034-lipoprotein binding 0.048540226 3.59440753 53.35711356 
Branch b СОТЕКМ BP. FAT GO:0006468-protein amino acid phosphorylation 0.049017707 1.354500254 58.91221126 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0033261 regulation of S phase 0.049338769 4.755008787 59.15701133 
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Branch b GOTERM MF FAT GO:0008233-peptidase activity 0.049714475 1.402695622 54.23166033 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0051651-maintenance of location in cell 0.049836042 2.971880492 59.53345135 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0045185-maintenance of protein location 0.049836042 2.971880492 59.53345135 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0009165-nucleotide biosynthetic process 0.049959863 1.789519436 59.62667486 
Branch b KEGG PATHWAY hsa04360:Axon guidance 0.050379451 1.970930233 46.24846375 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0005615-extracellular space 0.050773572 1.347656123 52.42881169 
Branchb | GOTERM BP FAT 42. of blood vessel |) 052085694 7.925014646 61.19592586 
Branchb СОТЕВМ BP FAT 人 by symbiont of host 0.052085694 7.925014646 61.19592586 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0044437~vacuolar part 0.052210426 2.588946759 53.44526139 
Branchb | GOTERM BP FAT ЕЕ coupled to cyclic 0.052737136 2.067395125 61.66517043 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0006887~exocytosis 0.052737136 2.067395125 61.66517043 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0051272~positive regulation of cell motion 0.053613112 2.183422402 62.28771492 
Вгапсһ b GOTERM BP FAT GO:0006508-proteolysis 0.053844661 1.26319019 62.45067238 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0012506-vesicle membrane 0.054593552 1.881089036 55.08670609 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0016849-phosphorus-oxygen lyase activity 0.05460443 4.574700493 57.71135767 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0016324~apical plasma membrane 0.0546109 1.957699805 55.09845515 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0035097~histone methyltransferase complex 0.056410198 4.508641975 56.3016454 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0034708-methyltransferase complex 0.056410198 4.508641975 56.3016454 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0009719-response to endogenous stimulus 0.057077104 1.467595305 64.65732284 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0044456-synapse part 0.057108817 1.635757302 56.76067845 
Branch b KEGG PATHWAY hsa04514:Cell adhesion molecules (CAMs) 0.057260646 1.926136364 50.74393862 
Branch b GOTERM MF ҒАТ GO:0001948- glycoprotein binding 0.057600954 3.400115232 59.71979064 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0015718-monocarboxylic acid transport 0.057666099 2.853005272 65.04598877 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0009123-nucleoside monophosphate metabolic process 0.058092229 2.521595569 65.3246652 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0015630-microtubule cytoskeleton 0.06009946 1.379693719 58.67548431 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0048514-blood vessel morphogenesis 0.061311059 1.690169 67.36297354 
Branch b KEGG PATHWAY hsa04530:Tight junction 0.062176139 1.89738806 53.74122762 
Branch b GOTERM ВР FAT GO:0045930- negative regulation of mitotic cell cycle 0.062697473 4.322735261 68.20560975 
Вгапсһ b СОТЕЕМ CC FAT GO:0044430-cytoskeletal part 0.063130554 1.268055556 60.53549808 
Branchb | GOTERM BP FAT E Nu nucleoside and nucleotide 0.063311896 1.724614586 68.57244192 
Branchb GOTERM_BP_FAT АЕ е ан nucleotide and 0 063311896 1.724614586 68.57244192 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0021680-cerebellar Purkinje cell layer development 0.063336522 7.132513181 68.5870614 
Вгапсһ b СОТЕЕМ CC ҒАТ GO:0031594-neuromuscular junction 0.063345159 4.303703704 60.66419268 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0050817-coagulation 0.064826499 2.097797994 69.45973472 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0007596-blood coagulation 0.064826499 2.097797994 69.45973472 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0019899~enzyme binding 0.066129788 1.395152445 64.95911776 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0051726-regulation of cell cycle 0.066156776 1.508386473 70.21949681 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0030705-cytoskeleton-dependent intracellular transport 0.066160397 27432743 70.22154063 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0009755-hormone-mediated signaling 0.066160397 2.743243 70.22154063 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0004713-protein tyrosine kinase activity 0.066397073 1.818856823 65.11252177 
Branchb | GOTERM MF FAT 222. inorganic | cation 0.067500957 3.225750348 65.73945207 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0008509~anion transmembrane transporter activity 0.067634961 1.882784897 65.81483615 
Branchb | GOTERM MF FAT 2... acid transmembrane 0.067751424 4.193475452 65.8802267 
Branch b СОТЕЕМ MF FAT GO:0048407~platelet-derived growth factor binding 0.068152533 6.86205074 66.10454367 
Branch b GOTERM MF ҒАТ GO:0048185-activin binding 0.068152533 6.86205074 66.10454367 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0001669-acrosomal vesicle 0.068989665 3.198698699 63.91221147 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0030659-cytoplasmic vesicle membrane 0.069311274 1.873194778 64.08954507 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0048806- genitalia development 0.069939226 4.13479025 72.28351558 
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Branch b GOTERM ВР FAT GO:0016525-negative regulation of angiogenesis 0.069939226 4.13479025 72.28351558 
Branch b GOTERM_MF_FAT GO:0004175~endopeptidase activity 0.07066582 1.476103359 67.47899912 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0032101 -regulation of response to external stimulus 0.071590204 1.794342939 73.14144004 
Branch b GOTERM. CC FAT GO:0044454-nuclear chromosome part 0.072620055 1.940194293 65.86753579 
Branch b GOTERM. BP FAT GO:0048589-developmental growth 0.072764323 2.186210937 73.73625378 
Branch b GOTERM. BP FAT GO:0050878-regulation of body fluid levels 0.073125639 1.854790662 73.91678255 
Branch b GOTERM. CC FAT GO:0045202-synapse 0.074276743 1.466896192 66.72668119 
Branch b СОТЕЕМ CC FAT GO:0005768-endosome 0.074508755 1.502880658 66.84538251 
Branch b КЕСС PATHWAY hsa04610:Complement and coagulation cascades 0.075290415 2.34486166 60.93878348 
Branchb — GOTERM BP FAT Ст regulation ot fatty acid biosynthetic учуз озуле 6.484102892 74.98542057 
Branch b KEGG_PATHWAY hsa04914:Progesterone-mediated oocyte maturation 0.075953483 2.150105708 61.27382965 
Branch b GOTERM_MF_FAT GO:0019207-kinase regulator activity 0.076024919 2.164374427 70.23764646 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0045177-apical part of cell 0.076213928 1.719077178 67.70577228 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0048015~phosphoinositide-mediated signaling 0.076348609 2.161367631 75.47612137 
Branch b GOTERM CC FAT GO:0016585-chromatin remodeling complex 0.078393848 2.333698487 68.77547888 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0033554-cellular response to stress 0.078790206 1.344172095 76.59840458 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0005576-extracellular region 0.079226791 1.154077759 69.17543978 
Branch b GOTERM_MF_FAT GO:0016291~acyl-CoA thioesterase activity 0.079694261 6.290213178 71.99859215 
Branch b GOTERM_MF_FAT GO:0004016~adenylate cyclase activity 0.079694261 6.290213178 71.99859215 
Branch b GOTERM MF FAT GO:0005385-zinc ion transmembrane transporter activity 0.079694261 6.290213178 71.99859215 
Branch b СОТЕКМ BP. FAT GO:0030335- positive regulation of cell migration 0.080034601 2.137082601 71.15157567 
Branch b GOTERM. BP FAT GO:0060537-muscle tissue development 0.080135275 1.902003515 77.19578485 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0048840-otolith development 0.082214046 2377504394 78.09079646 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0000267~cell fraction 0.082456979 1.223952669 70.68187915 
Branch b СОТЕКМ ВР ҒАТ GO:0060541-respiratory system development 0.084186801 1.981253661 78.90942642 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0007599-hemostasis 0.084186801 1.981253661 78.90942642 
Branch b GOTERM. MF FAT GO:0008238- exopeptidase activity 0.0847597 2.287350247 74.26995229 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0000151-ubiquitin ligase complex 0.085267585 2.104032922 71.93664826 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0009190-cyclic nucleotide biosynthetic process 0.085482471 3.80400703 79.43129206 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0030001~metal ion transport 0.085539727 1.380486422 79.45407023 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0005886-plasma membrane 0.08572792 1.096720894 72.13733667 
Branch b GOTERM_MF_FAT GO:0005529-sugar binding 0.087867488 1.677390181 75.57698681 
Branch b GOTERM. CC FAT GO:0001518-voltage-gated sodium channel complex 0.088590013 5.917592593 73.355463 

Branch b GOTERM MF FAT GO:0004674- protein serine/threonine kinase activity 0.089309337 1.404326663 76.16206436 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0000226-microtubule cytoskeleton organization 0.090585237 1.77908492 81.3704587 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0006281-DNA repair 0.091087017 1.506868982 81.55153385 
Branch b GOTERM. МЕ FAT GO:0046983- protein dimerization activity 0.091277791 1.346244887 76.93969668 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0007568-aging 0.091320054 1.945230868 81.63506317 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0008015-blood circulation 0.092606035 1.661696619 82.08962647 
Branch b GOTERM BP FAT GO:0003013-circulatory system process 0.092606035 1.661696619 82.08962647 
Branch b GOTERM. CC FAT GO:0031093- platelet alpha granule lumen 0.093004598 2.886630533 75.13761213 
Branch b GOTERM_CC_FAT GO:0000118-histone deacetylase complex 0.093004598 2.886630533 75.13761213 
Branch b GOTERM. MF FAT GO:0031402-sodium ion binding 0.093454909 1.935450209 7777211358 
Вгапсһ Ь СОТЕКМ_ВР_ЕАТ GO:0007588-excretion 0.095555729 2.459487304 83.09249744 
Branch b GOTERM_BP_FAT GO:0032940-secretion by cell 0.096640881 1.607973986 83.44792284 
Branch b GOTERM. BP FAT GO:0007368-determination of left/right symmetry 0.098388486 2.830362373 84.0055456 
Branch b GOTERM ВР FAT GO:0042592-homeostatic process 0.099298665 1.266313925 84.28889711 
Branch b GOTERM. BP FAT GO:0030334-regulation of cell migration 0.099495755 1.6881688 84.34962692 
Branch а GOTERM. MF FAT СО:0032555-ригіпе ribonucleotide binding 7.34E-05 1.527411765 0.11085486 
Branch а СОТЕЕМ MF FAT GO:0032553-ribonucleotide binding 7.34E-05 1.527411765 0.11085486 
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Branch a GOTERM MF FAT GO:0005524-ATP binding 1.76E-04 1.570500564 0.265896002 
Branch a GOTERM MF FAT СО:0017076-ригіпе nucleotide binding 1.88E-04 1.480161279 0.283094802 
Branch a GOTERM МЕ FAT GO:0032559-adenyl ribonucleotide binding 2.52E-04 1.549518593 0.379886281 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0044242-cellular lipid catabolic process 2.53E-04 4.708994709 0.439048427 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0016042~lipid catabolic process 3.48E-04 3.103036976 0.605272804 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0031256-leading edge membrane 3.82E-04 9.236661448 0.532057286 
Branch a GOTERM, CC FAT GO:0031974-membrane-enclosed lumen 3.85E-04 1.46894104 0.536231021 
Branch a GOTERM MF ҒАТ GO:0001882-nucleoside binding 4.30E-04 1.503407775 0.648146498 
Вгапсһ а GOTERM MF ҒАТ GO:0000166~nucleotide binding 4.60E-04 1.403359169 0.693500063 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0030182-neuron differentiation 5.71E-04 2.124423184 0.990039887 
Branch a GOTERM МЕ FAT GO:0001883-purine nucleoside binding 5.80E-04 1.49211243 0.873259057 
Branch a GOTERM MF FAT GO:0030554-adenyl nucleotide binding 6.42E-04 1.492866624 0.966540291 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0042127-regulation of cell proliferation 6.65E-04 1.773501946 1.152135738 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0070013-intracellular organelle lumen 8.05E-04 1.452909366 1.119618239 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0043233-organelle lumen 9.31Е-04 1.439633497 1.293908672. 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006261-DNA-dependent DNA replication 0.001091972 4.936325488 1.885137743 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0043232-intracellular non-membrane-bounded organelle 0.001284923 1.336635523 1.781201297 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0043228-non-membrane-bounded organelle 0.001284923 1.336635523 1.781201297 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0048666-neuron development 0.001339126 2.21697804 2.307141198 
Branch a GOTERM MF FAT GO:0004674- protein serine/threonine kinase activity 0.001549203 2.012868217 2.315750446 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0031981-nuclear lumen 0.002242106 1.465125609 3.0888855 

Branch a GOTERM CC FAT GO:0042995-cell projection 0.002402013 1.727180596 3.305764355 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0044463-cell projection part 0.00261884 2.42100528 3.599122738 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0030030-cell projection organization 0.003444788 2.042270531 5.833714948 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0001817-regulation of cytokine production 0.004814033 2.570434681 8.062172001 
Branch а GOTERM BP ҒАТ GO:0031175-neuron projection development 0.005484925 2.236772487 9.135817947 
Вгапсһ а GOTERM BP ҒАТ С0:0007584-тевропве to nutrient 0.005819001 2.811942555 9.666029969 
Branch a GOTERM MF FAT GO:0004091-carboxylesterase activity 0.006441049 3.24575 9.303602801 
Brancha | GOTERM BP FAT prc © e 2. 2. from RNA 0.007325616 21.47301587 12.02115591 
Brancha — GOTERM BP FAT nc 620-тевшапоп: of transcription im тезройзё: 00 六 25616 2147301587 12.02115591 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006869- lipid transport 0.00740506 2.714979018 12.14372031 
Branch a GOTERM MF FAT GO:0046983- protein dimerization activity 0.007639539 1.724678967 10.94291757 
Branch a GOTERM MF ҒАТ С0:0016298-1іраѕе activity 0.008190565 3.11592 11.68729883 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006796- phosphate metabolic process 0.008564849 1.508039827 13.91480533 
Branch a GOTERM ВР FAT GO:0006793-phosphorus metabolic process 0.008564849 1.508039827 13.91480533 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006270-DNA replication initiation 0.009179328 8.947089947 14.83946902 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0031667-response to nutrient levels 0.009207972 2.361668412 14.88234225 
Brancha — GOTERM BP FAT PME 28 positive: regulation of celular Biosynthete e eroi с 1.619619202 15.65608025 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0016459-myosin complex 0.00978241 3.813083316 12.83910912 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0031253-cell projection membrane 0.00978241 3.813083316 12.83910912 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0008202-steroid metabolic process 0.011115377 2.303211274 17.69198242 
Branch a GOTERM ВР FAT GO:0043507-positive regulation of JUN kinase activity 0.011524116 5.591931217 18.28257724 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0009891 positive regulation of biosynthetic process 0.011700431 1.596315329 18.53610465 
Branch a GOTERM ВР FAT GO:0006468-protein amino acid phosphorylation 0.011848278 1.609671355 18.74812307 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0005657-replication fork 0.011938585 5.532375346 15.45489494 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0007160-cell-matrix adhesion 0.012037382 3.216931217 19.01855008 
Branch а GOTERM BP FAT GO:0016054-organic acid catabolic process 0.012369852 2.901758902 19.49193974 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0046395-carboxylic acid catabolic process 0.012369852 2.901758902 19.49193974 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0016323-basolateral plasma membrane 0.012459015 2.2674563 16.07524468 
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Foregrou Н а CategoryGO 2501 TermGO 主题 P-ValueP 值 Fold Enrichment 改变 倍数 FDR 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0010876~lipid localization 0.012569263 2.507464699 19.77462002 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0030055-cell-substrate junction 0.013768594 2.845221607 17.61760822 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0005730-nucleolus 0.013934914 1.572526173 17.81159888 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0008203-cholesterol metabolic process 0.014266826 3.112031286 22.1434458 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0001503-ossification 0.015071445 2.800828157 23.24305583 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0022402-cell cycle process 0.015350705 1.646897973 23.62126415 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0033554-cellular response to stress 0.015623901 1.643988259 23.98956024 
Brancha СОТЕКМ ВР FAT . m 2. 3 ои 0.01577738 1.605887939 24.19573009 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0031252-cell leading edge 0.01609794 2.565739291 20.29615328 
Brancha СОТЕЕМ BP FAT b nei 3 М regulation: of macromolecule (уубу 1.586945618 24.65370234 
Вгапсһ а GOTERM MF FAT СО:0004672-ргоісіп kinase activity 0.016233419 1.599665567 21.91200903 
Branch a GOTERM MF FAT GO:0032934-sterol binding 0.016311025 7.288701754 22.00504905 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0009062-fatty acid catabolic process 0.017309244 4.970605526 26.22481889 
Branch a GOTERM ВР FAT GO:0033043-regulation of organelle organization 0.018615212 2.144003121 27.91414987 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0015918-sterol transport 0.018992213 4.836264836 28.39499485 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0030301 cholesterol transport 0.018992213 4.836264836 28.39499485 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0043506-regulation of JUN kinase activity 0.018992213 4.836264836 28.39499485 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0007088-regulation of mitosis 0.019557574 3.83446712 29.11041908 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0051783-regulation of nuclear division 0.019557574 3.83446712 29.11041908 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0031589-cell-substrate adhesion 0.019584007 2.921498758 29.14370211 
Branch a СОТЕЕМ MF FAT GO:0005516-calmodulin binding 0.019983247 2.472952381 26.29111192 
Branch a GOTERM BP FAT GO:000999] -response to extracellular stimulus 0.020484023 2.114766715 30.26822769 
Branch a GOTERM. MF FAT GO:0003697-single-stranded DNA binding 0.020689952 3.776872727 27.09028416 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0042598~vesicular fraction 0.020934623 2.031560783 25.60165127 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0030054-cell junction 0.020995612 1.640488134 25.66640726 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0016568-chromatin modification 0.02168256 1.959216777 31.73963919 
Branch а GOTERM MF ҒАТ GO:0003774-motor activity 0.021692301 2.438122066 28.2099152 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0060348-bone development 0.021718127 2.618660472 31.78285317 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0042168-heme metabolic process 0.02232207 6.506974507 32.5127251 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0009395-phospholipid catabolic process 0.02232207 6.506974507 32.5127251 
Brancha СОТЕКМ BP FAT C A Ал ot mitotic- metapháse/anaphase: ý 65207 6.506974507 32.5127251 
Branch a СОТЕКМ ВР ҒАТ GO:0042158-lipoprotein biosynthetic process 0.022435044 3.702244116 32.64843453 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0005604~basement membrane 0.022497495 3.17756943 27.24464344 
Branch а GOTERM BP FAT GO:0016125~sterol metabolic process 0.022704191 2.834721567 32.97071357 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0021700-developmental maturation 0.022704191 2.834721567 32.97071357 
Brancha СОТЕКМ ВР FAT о regulation of "mittogen. cómpound оока 1.556015643 33.23481778 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0019898-extrinsic to membrane 0.023136115 1.648513464 27.90625453 
Вгапсһ а GOTERM BP FAT GO:0043009-chordate embryonic development 0.023356772 1.838072859 33.74609255 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0008285- negative regulation of cell proliferation 0.024461236 1.784461153 35.03915867 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006928-cell motion 0.025116003 1.657566138 35.79446413 
Brancha СОТЕКМ BP FAT a development ending in birth. Or 6035312258 1.821563223 36.01923741 
Branch a GOTERM_BP_FAT GO:0001701~in utero embryonic development 0.025731211 2.236772487 36.49658845 
Branch a GOTERM_CC_FAT GO:0009434~microtubule-based flagellum 0.025844354 6.157774298 30.65040112 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0045941 positive regulation of transcription 0.026341436 1.586363466 37.18587047 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0009636-response to toxin 0.02724326 3.520166537 38.19162893 
Branch a GOTERM BP FAT С0:0007049-сеП cycle 0.027298783 1.475808651 38.25305299 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0032990-cell part morphogenesis 0.027341358 1.957175926 38.30011265 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006305-DNA alkylation 0.028166268 5.964726631 39.20528288 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006306-DNA methylation 0.028166268 5.964726631 39.20528288 








38 动物 学 研究 34% 
Foregrou 前 景 枝 d CategoryGO 类 别 TermGO 主题 P-ValueP 值 Fold Enrichment 改变 倍数 FDR 

Branch a GOTERM. BP FAT GO:0001649-osteoblast differentiation 0.028899095 4.260519022 39.99889636 
Branch a GOTERM. MF FAT GO:0019899-enzyme binding 0.029129697 1.588741874 36.02958706 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0007411-axon guidance 0.029941446 2.675765218 41.11090171 
Branch a GOTERM. BP FAT GO:0042953-lipoprotein transport 0.030062154 10.73650794 41.23841367 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0051276-chromosome organization 0.03095282 1.623389516 42.17126884 
Branch a GOTERM. CC FAT GO:0005783-endoplasmic reticulum 0.031424833 1.401535088 36.00178696 
Branch a GOTERM. MF FAT GO:0005543-phospholipid binding 0.032336759 2.151608286 39.14959383 
Branch a GOTERM МЕ FAT GO:0004620-phospholipase activity 0.032393933 2.919871486 39.20390378 
Brancha СОТЕКМ BP FAT es E 人 б RAA а RN Р 1.47682365 4476078661 
Вгапсһ а GOTERM BP FAT GO:0048593-camera-type eye morphogenesis 0.03357641 4.066859067 44.8386776 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0007517-muscle organ development 0.034343477 2.035356955 45.59637172 
Branch а СОТЕЕКМ BP FAT GO:0046328-regulation of JNK cascade 0.034606072 3.303540904 45.85349576 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0010628-positive regulation of gene expression 0.035193459 1.539946635 46.4245041 

Branch a GOTERM BP FAT GO:0048732- gland development 0.035213865 2.385890653 46.44423871 
Branch a СОТЕЕМ CC FAT GO:0030424-axon 0.036012661 2.226868064 40.11133474 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0042440- pigment metabolic process 0.036070771 3.976484421 47.26679416 
Branha | GOTERM BP FAT Pu M regulation of САМР biosynthetic 0.036076186 9.76046176 47.27195368 
Branch a GOTERM_BP_FAT СО:0010885-гершайоп of cholesterol storage 0.036076186 9.76046176 47.27195368 
Branch a GOTERM. BP FAT GO:0007128-meiotic prophase I 0.036076186 9.76046176 47.27195368 
Вгапсһ а GOTERM BP ҒАТ С0:0030816-роѕійуе regulation of CAMP metabolic process 0.036076186 9.76046176 47.27195368 
Branch а СОТЕЕМ CC FAT GO:0005792-microsome 0.036268635 1.94216721 40.33324366 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0033273-response to vitamin 0.03662105 3.253487253 47.78872003 
Branch а GOTERM BP FAT С0:0045089-роѕійуе regulation of innate immune response 0.038669367 3.890039107 49.68901472 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0000904-cell morphogenesis involved in differentiation 0.040995259 1.906756874 51.7677334 
Branch а СОТЕЕКМ ВР FAT GO:0051302-regulation of cell division 0.04137235 3.807272318 52.09702624 
Branch a СОТЕЕМ СС FAT GO:0005741-mitochondrial outer membrane 0.041375522 2.753893506 44.60407151 
Branch a GOTERM BP. FAT GO:0034377-plasma lipoprotein particle assembly 0.042508089 8.947089947 53.07604904 
Branch а GOTERM BP FAT GO:0065005-protein-lipid complex assembly 0.042508089 8.947089947 53.07604904 
Branch a GOTERM. BP FAT GO:0051324-prophase 0.042508089 8.947089947 53.07604904 
Branch a GOTERM. CC FAT GO:000591 1-cell-cell junction 0.042736622 2.049890655 45.69344202. 
Brancha | GOTERM BP FAT т of stress-activated protein kinase 0.043091883 3.112031286 53.57191802 
Branch а GOTERM_BP_FAT GO:0043414-biopolymer methylation 0.043091883 3.112031286 53.57191802 
Brancha GOTERM_CC_FAT GO:0032587-ruffle membrane 0.043328942 8.851800554 46.16127254 
Branch а GOTERM_MF_FAT GO:0030695-GTPase regulator activity 0.045081687 1.628231023 50.19789008 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0007229-.integrin-mediated signaling pathway 0.045391927 3.067573696 55.47790095 
Branha СОТЕКМ BP FAT DN Eden ad cane regulation of transcription, 0.045600445 1.575588167 55.64699797 
Branch а GOTERM_BP_FAT GO:0033013~tetrapyrrole metabolic process 0.045950606 4.936325488 55.9295988 

Вгапсһ а GOTERM_BP_FAT СО:0006778-рогрһугїп metabolic process 0.045950606 4.936325488 55.9295988 

Вгапсһ а GOTERM_CC_FAT GO:0044427-chromosomal part 0.04657778 1.651113057 48.66143144 
Вгапсһ а GOTERM_BP_FAT GO:0030334-regulation of cell migration 0.047185672 2.117654425 56.91287974 
Branch a GOTERM. CC FAT GO:0044420-extracellular matrix part 0.047313867 2.42100528 49.21270507 
Branch a GOTERM. BP FAT GO:0008045-motor axon guidance 0.049330036 8.258852259 58.57114067 
Branch a GOTERM, MF FAT GO:0004386-helicase activity 0.049525331 2.225657143 53.58743626 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0051254- positive regulation of RNA metabolic process 0.049659399 1.562485562 58.82044737 
Branch a GOTERM. CC FAT GO:0005856-cytoskeleton 0.052199355 1.281940703 52.73455232 
Branch а GOTERM ВР FAT С0:0055088-11ріа homeostasis 0.053226643 3.508662724 61.431556 

Branch a GOTERM MF FAT GO:0060589-nucleoside-triphosphatase regulator activity 0.05351331 1.592748991 56.44476713 
Branch а GOTERM. MF FAT GO:0005083-small GTPase regulator activity 0.05375999 1.768973236 56.61599968 
Branch a GOTERM. CC FAT GO:0070161-anchoring junction 0.054500904 2.058558268 54.3138709 

Branch а GOTERM. CC FAT GO:0005610-1laminin-5 complex 0.055538109 35.40720222 55.00945981 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0051338-regulation of transferase activity 0.055938873 1.63548956 63.31152217 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0007126-meiosis 0.055947573 2.556311413 63.31741067 
Branch a GOTERM ВР FAT GO:0051327-M phase of meiotic cell cycle 0.055947573 2.556311413 63.31741067 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0030728-ovulation 0.056515416 7.66893424 63.69985611 
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Brancha СОТЕКМ МЕ FAT 2... 0.05678612 34.62133333 58.66606083 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0044454-nuclear chromosome part 0.056890568 2.321783752 55.90170296 
Branch а GOTERM CC ҒАТ GO:0043601 -nuclear replisome 0.0575853 7.587257618 56.35361684 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0030894-replisome 0.0575853 7.587257618 56.35361684 
Вгапсһ а GOTERM BP FAT GO:0048469~cell maturation 0.057973977 2.863068783 64.66505265 
Brancha | GOTERM BP FAT 1; 227intracellular  тесерїо-шейагей -signaling (i057073977 2.863068783 64.66505265 
Вгапсһ а GOTERM_BP_FAT GO:0045859~regulation of protein kinase activity 0.058874884 1.659750019 65.24908399 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0016310-phosphorylation 0.059423872 1.386798942 65.6005013 

Branch a GOTERM BP FAT GO:0006497-protein amino acid lipidation 0.059774676 3.376260357 65.82330114 
Branch a GOTERM MF FAT GO:0042803- protein homodimerization activity 0.059796373 1.658506986 60.61532402 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0043005-neuron projection 0.059826461 1.656477297 57.78232283 
Вгапсһ а GOTERM МЕ ҒАТ GO:0015248-sterol transporter activity 0.059940643 7.418857143 60.70655416 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0051321-meiotic cell cycle 0.060564995 2.505185185 66.32026721 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0032259-methylation 0.060707057 2.825396825 66.40887289 
Branch a GOTERM MF FAT GO:0008289-lipid binding 0.06212028 1.538725926 62.06106423 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0043279-response to alkaloid 0.063201965 3.313737017 67.92961194 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0045088-regulation of innate immune response 0.063201965 3.313737017 67.92961194 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006304-DNA modification 0.063307115 4.337983005 67.99225719 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0031012-extracellular matrix 0.063319265 1.642073146 59.92261762 
Branha — GOTERM, ВР FAT 2... regulation of nucleotide metabolic 0.064038792 7.157671958 68.42498531 
Brancha СОТЕКМ ВР ҒАТ regulation of cyclic nucleotide 0.064038792 7.157671958 68.42498531 
Brancha GOTERM_BP_FAT 1.0 regulation of cyclic nucleotide 0.064038792 7.157671958 68.42498531 
Brancha GOTERM_BP_FAT GO:0032642-regulation of chemokine production 0.064038792 7.157671958 68.42498531 
Brancha GOTERM_BP_FAT 2... regulation of nucleotide biosynthetic 0.064038792 7.157671958 68.42498531 
Branch а GOTERM BP FAT GO:0051098-regulation of binding 0.064551727 2.105197635 68.72505011 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0043596-nuclear replication fork 0.065239039 7.081440443 61.05565526 
Вгапсһ а GOTERM MF ҒАТ GO:0051015-actin filament binding 0.065868883 3.266163522 64.2891162 

Branch a СОТЕЕМ MF FAT GO:0008170-N-methyltransferase activity 0.065868883 3.266163522 64.2891162 

Branch a GOTERM BP FAT GO:0008610-lipid biosynthetic process 0.068337084 1.661998133 70.8577891 

Branch а GOTERM MF ҒАТ GO:0003682-chromatin binding 0.068536333 2.07728 65.79948938 
Branch a GOTERM MF FAT GO:0035257-nuclear hormone receptor binding 0.071023039 2.697766234 67.15359668 
Branch а GOTERM BP FAT GO:0022403-cell cycle phase 0.071339376 1.556015643 72.45104793 
Branch а СОТЕКМ BP. FAT GO:0008284- positive regulation of cell proliferation 0.071339376 1.556015643 72.45104793 
Branch а СОТЕЕМ СС ҒАТ GO:0005912~adherens junction 0.071842076 2.055902064 64.72966171 
Branch а GOTERM BP ҒАТ С0:0033280-теѕропѕе to vitamin D 0.071875859 6.71031746 72.72695686 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0050892~intestinal absorption 0.071875859 6.71031746 72.72695686 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0034381-lipoprotein particle clearance 0.071875859 6.71031746 7272695686 
Вгапсһ а GOTERM CC FAT GO:0005929~cilium 0.072184568 2.195795486 64.9111518 

Branch a GOTERM BP FAT GO:0042157-lipoprotein metabolic process 0.072357877 2.684126984 72.97263189 
Branch а GOTERM МЕ ҒАТ GO:0005085~guanyl-nucleotide exchange factor activity 0.072809971 2.049947368 68.09555255 
Вгапсһ а GOTERM BP ҒАТ GO:0016358~dendrite development 0.072962725 4.090098262 73.27795993 
Branch а GOTERM CC FAT GO:0031968~organelle outer membrane 0.073285071 2.383177072 65.48846639 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006259-DNA metabolic process 0.073794511 1.485287659 73.69254046 
Branch а GOTERM CC FAT GO:0005626-insoluble fraction 0.074055213 1.350453481 65.88721781 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0043549-regulation of kinase activity 0.074710515 1.603960103 74.14207875 
Branch а GOTERM CC FAT GO:0005788-endoplasmic reticulum lumen 0.074925874 2.655540166 66.33286036 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006470-protein amino acid dephosphorylation 0.078508347 2.152683296 75.92980488 
Вгапсһ а СОТЕКМ СС ЕАТ GO:0005924~cell-substrate adherens junction 0.078740052 2.338211467 68.22215874 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0015629-actin cytoskeleton 0.078836938 1.711128732 68.26884201 
Branch a GOTERM BP. FAT GO:0006297-nucleotide-excision repair, DNA gap filling 0.080003393 6.315592904 76.60106153 
Branch а GOTERM BP ҒАТ GO:0006783-heme biosynthetic process 0.080003393 6.315592904 76.60106153 
Branch a KEGG PATHWAY hsa00640:Propanoate metabolism 0.080308922 3.899539877 62.57228115 








40 ОШ 学 研究 34% 
Foregrou 前 景 枝 d CategoryGO 类 别 TermGO 主题 P-ValueP 值 Fold Enrichment 改变 倍数 FDR 

Branch a KEGG PATHWAY hsa04666:Fc gamma R-mediated phagocytosis 0.081415842 2.298676138 63.09768556 
Branch а GOTERM CC FAT GO:0005605-basal lamina 0.081472956 6.248329803 69.51480197 
Branch a СОТЕКМ BP. FAT GO:0048858-cell projection morphogenesis 0.081517838 1.752899255 77.26301119 
Brancha | GOTERM BP FAT 2... regulation. of maeromolecnle (0 081588537 1.336321486 77.29347778 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0007254-JNK cascade 0.081836111 3.032911846 77.39986208 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0043408-regulation of MAPKKK cascade 0.084061673 2.298335032 78.33533417 
Вгапсһ а СОТЕЕМ СС FAT GO:0005654-nucleoplasm 0.084078414 1.324759267 70.70154827 
Brancha СОТЕЕМ BP FAT ы... regulation, of mactomolecule 条 084223574 1.365223534 78.40235289 
Branch a GOTERM_CC_FAT GO:0030139~endocytic vesicle 0.084296901 3.000610357 70.79909057 
Branch a GOTERM_CC_FAT GO:0019867~outer membrane 0.084417591 2.294911255 70.85284252 
Branch a GOTERM_BP_FAT GO:0006644~phospholipid metabolic process 0.08464426 1.883597884 78.57411566 
Branch a GOTERM MF ҒАТ GO:0015485~cholesterol binding 0.084701265 6.109647059 73.74968557 
Branch a GOTERM МЕ FAT GO:0000146-microfilament motor activity 0.084701265 6.109647059 73.74968557 
Branch а СОТЕЕМ МЕ ҒАТ СО:0002039-р53 binding 0.084701265 6.109647059 73.74968557 
Branch a СОТЕКМ MF FAT n guanyl ñuéleoude, exchange: factor оооло 6.109647059 73.74968557 
Branch a GOTERM BP ҒАТ GO:0019220-regulation of phosphate metabolic process 0.085952716 1.475808651 79.10139369 
Branch а GOTERM BP FAT GO:0051174-regulation of phosphorus metabolic process 0.085952716 1.475808651 79.10139369 
Branch a GOTERM_CC_FAT GO:0000228~nuclear chromosome 0.087540379 1.96706679 72.21211818 
Вгапсһ а GOTERM_BP_FAT GO:0001837~epithelial to mesenchymal transition 0.088399218 5.964726631 80.05462551 
Вгапсһ а GOTERM BP FAT С0:0046777-ргоісіп amino acid autophosphorylation 0.088514526 2.526237162 80.0985254 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0040012-regulation of locomotion 0.088540254 1.863977072 80.10830819 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0055092-sterol homeostasis 0.088584164 3.767195767 80.12499404 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0042632-cholesterol homeostasis 0.088584164 3.767195767 80.12499404 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0032989-cellular component morphogenesis 0.090884622 1.532499034 80.98094752 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0007409-axonogenesis 0.090924424 1.85431916 80.99544633 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0051270-regulation of cell motion 0.090924424 1.85431916 80.99544633 
Вгапсһ а GOTERM BP FAT GO:0007242~intracellular signaling cascade 0.091208118 1.253732349 81.098489 

Branch a GOTERM BP FAT GO:0002237-response to molecule of bacterial origin 0.09195376 2.496862311 81.36681333 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0044459-plasma membrane part 0.092124134 1.173275425 74.10103628 
Branch a GOTERM_BP_FAT GO:0006730~one-carbon metabolic process 0.092872631 2.236772487 81.69253769 
Вгапсһ а GOTERM BP FAT GO:0042981~regulation of apoptosis 0.093154336 1.335386559 81.7913174 
Brancha СОТЕКМ MF FAT кзы ш, receptor protein phosphatase 0 003535197 5.770222222 77.32832304 
Branch a GOTERM_BP_FAT GO:0019395~fatty acid oxidation 0.094078423 3.670601004 82.11183312 
Branch a GOTERM_BP_FAT GO:0007613~memory 0.094078423 3.670601004 82.11183312 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0046148-pigment biosynthetic process 0.094078423 3.670601004 82.11183312 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0051262-protein tetramerization 0.094078423 3.670601004 82.11183312 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0008213- protein amino acid alkylation 0.094078423 3.670601004 82.11183312 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0034440~lipid oxidation 0.094078423 3.670601004 82.11183312 
Branch a GOTERM BP FAT GO:0006479-protein amino acid methylation 0.094078423 3.670601004 82.11183312 
Brancha — GOTERM BP FAT я of transcription from 0.094715193 1.543433306 82.32059125 
Branch a GOTERM. MF FAT GO:0051020-GTPase binding 0.09480474 2.223388379 77.80345918 
Вгапсһ а СОТЕКМ MF FAT GO:0035258-steroid hormone receptor binding 0.095549504 3.644350877 78.07784802 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0015630-microtubule cytoskeleton 0.095775107 1.418867848 75.51950331 
Branch а GOTERM BP FAT GO:0006541- glutamine metabolic process 0.097042163 5.650793651 83.10428958 
Branch a | GOTERM BP FAT End АЕ 2.840346015 83.56413318 
Branch а GOTERM BP FAT GO:0045765-regulation of angiogenesis 0.098471434 2.840346015 83.56413318 
Branch a KEGG PATHWAY hsa00565:Ether lipid metabolism 0.099024902 3.565293602 70.59821477 
Branch a GOTERM CC FAT GO:0005694-chromosome 0.099325999 1.462471396 76.82959117 


